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1. RÖVIDÍTÉSEK JEGYZÉKE 
16S rRNS / rDNS a riboszóma kis alegységi RNS molekula, illetve az azt kódoló  
   gén Prokariótákban 
S   mikroSiemens, vezet képesség mértékenysége
APB   acid producing bacteria, savtermel baktériumok  
ARDRA amplified ribosomal DNA restriction analysis- felszaporított 
riboszómális DNS restrikciós analízis 
BAC   bacterial artificial chromosome, bakteriális mesterséges 
kromoszóma 
BLAST basic local alignment search tool – fehérje aminosav sorrend, 
illetve nukleinsav bázissorrend illesztésére, hasonlóságon alapuló 
adatbázis keresésére szolgáló program 
CFM   cross-flow microfiltration, átáramlásos-mikrosz rés  
CFU   colony forming unit, telepképz  egység 
COD   chemical oxigen demand, kémiai oxigén igény (KOI) 
DO   dissolved oxygen, oldott oxigén
DSM   DSMZ, Deutsche Sammlung von Mikroorganismen und 
Zellkulturen GmbH. 
G + C %  a genom guanin + citozin, ill. adenin + timin bázis aránya
DGGE  denaturing gradient gel electrophoresis, denaturáló grádiens gél 
   elektroforézis 
FISH   fluorescence in situ hybridisation, fluoreszcens in situ hibridizáció 
FMR   Fe (III), Mn(IV) reducing bacteria,  Fe (III), Mn(IV) redukáló  
baktériumok 
FRPC   fiber-reinforced polymeric composites, rost/szál meger sített  
   polimer vegyületek/anyagok 
HPLC   high performance/pressure liquid chromatography, nagy 
teljesítmény  / nyomású folyadék kromatográfia 
IPTG   isopropyl- -D-thiogalactopyranosid 
MDB   metal depositing bacteria, fém felhalmozó baktériumok  
MIC   microbially influenced corrosion, mikrobiálisan befolyásolt 
Korrózió 
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MRB   metal reducing bacteria, fémredukáló baktériumok 
NCBI   National Center for Biotechnology Information, USA 
NF   nanofiltration, nanosz rés 
PCR   polimerase chain reaction, polimeráz láncreakció
RO   reverse osmosis, fordított ozmózis 
SEM   scanning electron microscopy, pásztázó elektronmikroszkópia 
Sp   species, faj 
Ssp   subspecies, alfajok 
SRB   sulphate reducing bacteria, szulfátredukákó baktériumok 
SSM   simple matching similarity, hasonlóság számítási eljárás a 
csoportelemzésben 
TSA   tryptic soy agar, tripton-szója agar
TEM   transmission electron microscopy, transzmissziós 
elektronmikroszkópia  
TOC   total organic carbon, összes szerves szén 
T-RFLP  terminal restriction fragment length polymorism, terminális 
restrikciós fragmens hossz polimorfizmus 
T-RF   terminal restriction fragment, restrikciós enzimmel hasított 
darabok 
UF   ultra filtration, ultrasz rés 
UPGMA  Unweighted Pair Group Method using Arithmetic averages 
(csoportátlag módszer)
UPW   ultra pure water, ultra tiszta víz 
UV   ultra viola, ultraibolya fény 
VBNC   viable but nonculturable, életképes, de nem tenyészthet
X-gal   5-bromo-4-chloro-3-indolyl-beta-D-galacto-pyranoside
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2. BEVEZETÉS 
Számos ipari létesítményben alkalmaznak nagy tisztaságú vizet (UPW- ultra pure 
water, ultra tiszta víz) alapanyagként, nyersanyagként vagy h t vízként. Ez rendkívül 
tápanyagszegény, alacsony ozmotikus koncentrációval jellemezhet  közeget jelent, 
mikrobiális szennyezettsége mégis jelent s lehet. A mikroorganizmusok az ipari 
rendszereket alkotó vezetékek bels  felületén megtapadva biofilmeket képeznek, 
melyek káros hatással lehetnek az adott ipari rendszerre. 
Egy magyarországi er m  ultra tiszta viz  h t rendszerében üzemeltetési 
problémák jelentkeztek: a vezetékek bélését alkotó gumi elvékonyodott, a 
folyadéktérrel érintkez  felületeken biológiai romlás (biofouling) és korróziós 
jelenségek (MIC-microbially influenced corrosion, mikrobiálisan befolyásolt korrózió) 
léptek fel, a víz tisztítására alkalmazott ioncserél  gyanták hatékonysága csökkent. 
Mindez az üzemeltetési és karbantartási költségek növekedésében is hatását éreztette. 
Mivel a tapasztalt jelenségekre az üzem által folyamatosan mért és ellen rzött 
kémiai vizsgálatok eredményei nem adtak magyarázatot (CODpa-chemical oxigen 
demand, kémiai oxigén igény < 0,1 mg/L és vezet képesség < 1 S/cm), a jelenségek 
magyarázatát az els dleges, ill. a másodlagos vízkörökben, valamint a vízel készít - és 
víztisztító rendszerekben feltételezhet  mikróbaszaporodás és ennek következtében 
kialakuló biofilm bevonatok kialakulásában volt feltételezhet . A megoldás érdekében a 
h t vízrendszer kritikus pontjait kolonizáló mikrobiális közösségek polifázikus 
feltérképezését t ztük ki célul a rendszert károsító folyamatokban való szerepük 
függvényében. 
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3. IRODALMI ÁTTEKINTÉS 
3.1. Az ultra tiszta víz (UPW) 
3.1.1. Az ultra tiszta víz fogalma 
Elméletileg az ultra tiszta víz csak H2O molekulákból áll, azaz mentes minden 
más anyagtól. A gyakorlatban azonban ilyen víz nem létezik: a víz a környezettel 
érintkezve számos anyagot old és szuszpendál, mint pl. nyomelemek, szerves és 
szervetlen anyagok/partikulumok. Mindemellett a víz megannyi él lény élettere, 
amelyek anyagcsere termékeik révén szintén befolyásolják az adott élettér fiziko-kémiai 
paramétereit.  
A víztisztítási technológiák az utóbbi évtizedekben fokozatosan finomodtak, 
melyek kombinált használatával egyra nagyobb fokú tisztasággal jellemezhet
„ultratiszta” vizeket állíthatunk el . A tisztasági fokozatok megállapításának alapja a 
különböz  paraméterek - mint a vezet képesség, ellenállás, kolloidok jelenléte, 
baktériumok száma, szervesanyag-tartalom, pH- vizsgálatán alapul, melyek ismeretében 
az adott víz tisztasági osztályokba / fokozatokba sorolható be (pl. I: ultratiszta víz, 
melynek vezet képessége <1 S/cm; II: desztillált víznél jobb min ség  víz.; III: 
desztillált víznél rosszabb, de a csapvíznél jobb min ség  víz; IV: csapvíz)  (Akana, 
2010). Mindezek alapján általánosan elfogadható ún. konszenzus definícióként 
kimondhatjuk, hogy a nagy tisztaságú vizek (UPW) kritériuma, hogy csak nyomokban 
tartalmazzanak szerves (TOC- total organic content összes szervesszén-tartalom < 3 
g/L) és szervetlen (vezet képesség < 1 S/cm) molekulákat, valamint 
mikroorganizmusoktól „mentesek” legyenek. Ez utóbbi mér foka a heterotróf 
baktériumok csíraszámának (CFU/ml) ill. a bakteriális endotoxinok (unit/ml) adott 
tisztasági fokozatú vízhez standard-ekben megállapított limit alatti értéke. 
3.1.2. Az ultra tiszta víz felhasználási területei 
A víz a hétköznapi élet és az ipar valamennyi területén nélkülözhetetlen, egyes 
iparágakban (pl. félvezet  ipar, gyógyszeripar, élelmiszeripar, energiaipar, stb.) a 
legfontosabb alapanyagok közé tartozik (1.ábra). A víz tisztasági fokától függ en 
felhasználásra kerül például a laboratóriumi kutatások, illetve  különböz  minták 
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analítikai feldolgozása során (HPLC- high performance/pressure liquid 
chromatography, nagy teljesítmény  / nyomású folyadék kromatográfia, PCR-
polimerase chain reaction, polimeráz láncreakció, elektroforézisek) (Akana, 2010). Az 
élelmiszer- és gyógyszeriparban (pl. injekciók, infúziók el állítása) nélkülözhetetlen 
alapanyag, oldószer.  
A villamosenergia-ipar az egyik leginkább vízigényes iparág. A víz felhasználási 
területe igen sokrét .  Legnagyobb mennyiségét h t vízként használják, azonban egyéb 




          (UPW)
            tiszta víz
         (desztillált víz,
             sótalanvíz, 






















Félvezet  egységek / berendezések tisztítása
Gyógyszeripari termékek el állítása
H er m vek /atomer m vek
Nyomelem-analízisek
Precíziós m szerek tisztítása







H t vizek és egyéb, gyártási
folyamatokhoz használt vizek
Ipari- és közm  / közszolgáltatási vizek
1. ábra. Különböz  tisztasági fokú vizek és felhasználási területeik. (Akana, 2010)
H energetikai berendezésekben g z el állítására felhasznált vizek sótartalmát a 
lehet  legkisebb értékre kell csökkenteni annak érdekében, hogy a vízben oldott sókból 
ered  kirakódások, korróziós folyamatok hatása a berendezésekben a lehet
legalacsonyabb szinten legyen tartható. A sótalanvíz el állítására különböz
természetes vizeket (általában talaj- és felszíni vizek) dolgoznak fel, a kiindulási víz 
min ségének függvényében megtervezett víztisztítási technológiákban. 
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3.1.3. Az ultra tiszta víz el állítása 
A víz nagy része nem használható fel közvetlenül, kisebb-nagyobb mértékben 
tisztítani kell. A például h t vízként használt természetes víz lebeg  anyag tartalmának 
eltávolításához sokszor elég egyszer  sz rési folyamatokat alkalmazni, azonban a 
h körfolyamatokban felhasznált póttápvizet teljesen sótalanítani kell. A pótvíz 
el készít  rendszer feladata atomer m ben példéul az er m  primer (f tés) és 
szekunder (turbinák m ködtetése) vízkörének pótvíz igényéhez szükséges sótalanított 
víz el állítása, illetve a segédlétesítmények (h t gépház, diesel gépházak, 
laboratóriumok) sótalanvíz igényének biztosítása. A tisztítási, lágyítási folyamat 
eredményeképpen a viszonylag nagy iontartalmú (vezet képeség 250-400 S/cm) 
vízb l kis iontartalmú (vezet képeség 0,04- 0,08 S/cm) vizet állítanak el .  
A nagy tisztaságú vizek ipari el állítása komplex, több lépésb l álló folyamat, 
mely magában foglalhatja a különböz  módszerekkel végzett fizikai, kémiai 
folyamatokat, mint pl. ülepítés, ioncsere, adszorbensek (aktivált szén) használata. A 
nagy tisztaságú vizek el állítására jelenleg öt jelent sebb technológia van használatban 
(Akana, 2010): 
1) membrán-technológián alapuló víztisztítások: a gyakorlatban 4 fajta membrán 
eljárást különböztetünk meg: a fordított ozmózist (reverz ozmózis), a crossflow-
mikrosz rést, az ultrasz rést és a nanosz rést. 
1.1) reverz / fordított ozmózis (RO): ha a féligátereszt  hártya (pórusméret: 
0,0001 μm) két oldalán lév , eltér  koncentrációjú oldatok közti potenciál-különbséget 
meghaladó nyomást hozunk létre a töményebb oldalon, akkor a diffúziós folyamat 
ellenkez képpen játszódik le, mint az ozmózisnál: a töményebb oldatból lépnek át 
oldószer molekulák a másik oldalra. Ezt kihasználva a hártya alacsonyabb nyomású 
oldalán tisztított vizet kapunk.  
1.2) cross-flow-mikrosz rés (CFM): a cross-flow-microfiltration egy speciális 
technológia a folyadékok sz rése területén. A leválasztandó anyagok tangenciálisan 
áramlanak végig a cs ben elhelyezett membránon (pórusméret 0,05-10 μm). A 
membrán két oldalán nyomáskülönbség lép fel. A sz rend  közeg nem közvetlenül 
présel dik át a membránokon, hanem átfolyik a membránok között, a sz rletet 
derékszögben vezetik le, a szuszpendált részecskék a cs ben maradnak és az áramlással 
együtt lemosódnak a membrán felületée l (nincs szilárd anyag lerakódás). A 
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mikrosz r  membránok részecskéket vagy kollodiálisan oldott szuzpenziókat 
választanak el.  
1.3) ultrasz rés (UF): az ultrasz r  fizikailag kisz ri a makromolekulákat 
10000-20000 Da közöt, így gyakorlatilag csíra- és makromolekuláktól (DNS, RNS, 
pirogén, endotoxin, fehérjék, nukleázok, kolloidok, nagyméret  szerves molekulák) 
mentes vizet állíthatunk el .  
1.4) nanosz rés (NF): a nanosz r k f  felhasználási területe ionszelektív 
tulajdonságaiknak köszönhet en az ivóvíztisztítás és a vizek részleges és teljes 
sótalanítása is. 
2) adszorpció: nagy fajlagos felülettel rendelkez  anyagok (pl. aktivált szén) 
felületén a gázok, partikulumok megkötése. Az aktívszenet leggyakrabban a vízben lév
szabad klór- és szerves vegyületek eltávolítására alkalmazzák. 
3) UV-sugárzás (ultaribolya-sugárzás): UV sugárzást (185 nm- szerves kötések 
törése, szabadgyökök képz dése és 254 nm- DNS mutációk) alkalmazva 
fotooxidációval a víz csíraszegénységét, és csökkentett szervesanyag-tartalmát érhetjük 
el. 
4) desztilláció (lepárlás): a víz kémiai és mikrobiológiai tisztítása valósítható meg 
forralással, g zképzéssel (vaporizáció), a képz dött g z h tésével (kondenzáció) a 
kondenzátum összegy jtésével. Sem az ionokat, sem az endotoxin tartalmat nem 
távolítja el teljesen, a bakteriális sejtszámban min. 3-4 log csökkenés várható. 
5) deionizáció (ionmentesítés): az ioncserél  gyanták használatával a vízben lév
szennyez  anionokat és kationokat hidroxid-, illetve hidrogén ionokra cserélik. A 
tisztítandó víz hidrogén- és/vagy hidroxil csoportot vékony rétegben tartalmazó finom 
szemcséj  gyantaoszlopon halad át. A szennyez dés töltését l függ en köt dik meg a 
gyanta felületén, leadva az említett csoportok valamelyikét. Így beszélhetünk kation, 
anion és kevertágyas ioncserél  oszlopokról. 
A különböz  technológiák különböz  mértékben képesek eltávolítani az egyes 
szennyez  anyagokat, így a gyakorlatban gyakran a különböz  technológiák 
kombinációját alkalmazzák.  Például a desztilláció és deionizáció kiváló a szervetlen 
ionok kiküszöbölésére, míg a kombinált ultraibolya és ultrasz rés (UV / UF) nagyon 
hatékony a szerves anyagok, részecskék, baktériumok, pirogének és nukleázok 
eltávolítására. A fent említett technológiák kombinálásával és kell  odafigyeléssel 
hatékonyan állíthatunk el  nagy tisztaságú vizeket (Akana, 2010; Kulakov és mtsai, 
2002). 
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3.1.4. Az ultra tiszta víz mikrobiális kolonizáltsága 
3.1.4.1. Az ultra tiszta vizekben általánosan el forduló mikroorganizmusok 
A nagy tisztaságú vizek alacsony tápanyagtartalommal és nagy vízaktivitással 
jellemezhet  közegek, így a víz-partikulum arány nagy, azaz nagy a szabad víz 
mennyisége. Az ilyen kis ozmotikum és tápanyag-tartalommal jellemezhet  közegek a 
legtöbb szervezet számára extrém környezetet jelentenek, azonban mikroorganizmusok 
egy csoportja, az ún. oligotróf szervezetek az ilyen széls séges paraméterekkel 
rendelkez  környezetekhez adaptáltak (Patterson és mtsai, 1991; Poindexter, 1981). A 
természetben oligotróf (1-15 mg C/ liter) jelleg  vizek között édesvízi tavakat, folyókat, 
altalaj vizeket találunk.  
Az izolált törzsek között gyakori az Escherichia coli, Bacillus megaterium, 
Pseudomonas aeruginosa,  Ralstonia insidiosa, Afipia felis, Bradyrhizobium elkanii, 
Staphylococcus sp., Delftia acidovorans, Cycloclasticus oligotrophus (Button és mtsai, 
1998; Cavicchioli és mtsai, 1999; Saito és mtsai, 1998; Soini és mtsai, 2002; Xie és 
Yokota, 2005).  
Napjainkban végzett kutatások rámutattak, hogy a nagy tisztaságú vizek f
kolonizáló szervezetei a Gram-negatív baktériumok és azon belül is a 
proteobaktériumok (Ralstonia sp., Bradyrhizobium sp., Delftia sp.,  Pseudomonas sp., 
Hyphomicrobium sp.), a biofilmek alkotásában és enterotoxin termelésben f  szerepet 
játszó Pseudomonas sp. dominanciával (Kulakov és mtsai, 2002; Matsuda és mtsai, 
1996; Soini és mtsai, 2002). Megtalálhatók még ezen kívül a Gram-pozitív baktériumok 
(Staphylococcus citreus, Mycobacterium sp., Corynebacterium sp., Nocardia sp.,), 
valamint cianobaktériumok, éleszt k, algák (pl. Chlorella) képvisel i is. 
McAlister és munkatársai (2002) kísérletük során UV sugárzással kezelt ultratiszta 
víz cs rendszerében különböz  áramlási sebességnek kitett helyekr l vett vízmintákat 
vizsgáltak: oligotróf táptalajon tenyésztést végzetek az UV sugárzásnak kitett és nem 
kitett vizekb l, valamint a rendszer egyenes csöv  szakaszából és a kis áramlási 
sebességnek kitett hurokszer  cs részben taláható vizekb l. El z  tanulmányaik során 
is Ralstonia pickettii és a Bradyrhizobium sp. törzseket izoláltak. Megállapítoták, hogy 
ezen mikroorganizmusok általánosan el forduló szervezetek a nagy tisztaságú vizekben. 
A különböz  áramlási sebességnek kitett, így különböz  tápanyagkoncentrációt 
tartalmazó helyekr l izolált Ralstonia picketti törzsek tápanyaghasznosítási 
16
spektrumában eltérést tapasztaltak: a nagyobb tápanyagot tartalmazó vízb l származó 
törzs szubsztráthasznosítási spektruma sz kebb volt, mint az oligotrófabb vízb l 
származó törzsé. További észrevétel az volt, hogy a Ralstonia törzsek szaporodási 
intenzitása megegyezett mind az UV-sugárzásnak kitett és nem kitett vizek esetében. 
El z  tanulmányok igazolták ezen jelenséget, ugyanis Sarró és munkatársai (2005, 
2007) nukleáris hulladékot tartalmazó tárolók vizéb l szintén kimutatták a Ralstonia-k 
jelenlétét. A nagy tisztaságú vizeket használó rendszerek tartályainak, csöveinek 
felületét gyakran kezelik nitrogén gázzal, így nem meglep , hogy a nifH génnel 
rendelkez Bradyrhizobium törzsek az ultratiszta víz  rendszerekben általánosan 
el forduló szervezetek. 
Williams és munkatársai (2004) klórozott ivóvízrendszer mikrobiális közösség-
összetételét vizsgálták tenyésztéses és molekuláris módszerekkel. Munkájuk 
eredményeként diverz bakteriális közösséget tártak fel: a vizet -proteobaktériumok 
dominálták (Sphingomonas sp., Brevundimonas sp., Afipia sp., Blastomonas sp., 
Hyphomicrobium sp., Methylocystis sp., Bradyrhizobium sp.), de - (Burkholderia sp., 
Propionivibrio limicola and Limnobacter thiooxidans) és - (Legionella sp., 
Pseudomonas sp.) protobaktériumok, valamint Nitrospira-k, aktinobaktériumok, 
Planktomyces-ek, cianobaktériumok képvisel it is detektálták.  
3.1.4.2. Az ultra tiszta vizekben kialakuló biofilmek 
A nagy tisztaságú vizekben él , planktonikus életmódot folytató mikróbák 
nehezebben jutnak tápanyaghoz és kevésbé védettek a környezeti hatásokkal 
(h mérséklet, pH, sugárzás, fert tlenít szerek, stb.) szemben, mint a biofilmben 
asszociálódott mikroorganizmusok, ezért gyakori az ultra tiszta vizeket használó 
rendszerekben fellelhet  különböz  felületek (üledékek, cs felületek, áramlási holtterek 
bakteriális kolonizáltsága, mivel ideális helyet nyújtanak a bakteriális adhéziónak. Bár a 
nagy tisztaságú vizek csak nyomokban tartalmaznak szerves és szervetlen molekulákat, 
az oligotróf mikroorganizmusok ilyen környezetekben is képesek megtelepedni, 
elszaporodni, ezáltal biofilmeket képezni (Costerton és mtsai, 1987).  
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3.1.4.2.1. A biofilmek kialakulása 
A mikroorganizmusok közel 99%-a biofilmekben fordul el  (de Carvalho és 
mtsai, 2007). Él bevonat gyakorlatilag bármilyen felületen kialakulhat, ha az legalább 
id szakosan vízzel érintkezik (Wimpenny és mtsai, 2000), még ultra tiszta viz
rendszerekben is (Chicote és mtsai, 2005).  
A biofilm határfelületeken kialakuló él  és elpusztult él lények biopolimerjeib l 
(els sorban poliszacharidokból és fehérjékb l), ásványi anyagokból, és/vagy 
fémionokból felépül  komplex mátrixba (extracelluláris poliszacharid-EPS) ágyazódott 
mikrobiális közösség. Kialakításában baktériumok mellett algák, gombák, protozoonok 
is részt vesznek (Palmer és White, 1997).  
A biofilm kialakulásában fontos szerepet játszik a sejtek termelte EPS mátrix, 
melynek segítségével egymáshoz, illetve különböz  felületekhez köt dhetnek. A sejtek 
a felszínhez eleinte gyenge kémiai kötésekkel rögzülnek, majd ez a kezdeti laza 
kapcsolódás er s adhézióvá alakul a bakteriális sejt által termelt tok, illetve fimbriák, 
pilusok által (Palmer és White, 1997). Az els dleges kolonizálók által kialakított 
mikrokolóniák lehet vé teszik másodlagos kolonizálók megtelepedését (Rickard és 
mtsai 2003). A biofilm kialakulása és érése határozott dinamizmust mutat: megfelel
körülmények között a sejtek szaporodni kezdenek, ezáltal a versengés miatt a biofilm 
kezdeti faji diverzitása csökken, majd ahogy lehet vé válik újabb szervezetek 
betelepülése az ér  biofilmbe, a diverzitás újból növekszik (Rochex és mtsai, 2008).  
A biofilmek nem állandó szerkezetek: folyamatosan átépülnek, változnak. A 
biofilmekr l folyamatosan válnak le sejtek: távozhatnak önálló sejtek, leszakadhatnak 
sejtcsoportok, de van, hogy az egész bevonat leszakad a felszínr l (Battin és mtsai, 
2007; Hall-Stoodley és mtsai, 2004). 
3.1.4.2.2. A biofilmek szerkezete 
A természetes biofilmek a mikroorganizmusok vegyes közösségeit tartalmazzák, 
amelyben a mikroorganizmusok szoros egymásra utaltságban, egységes konzorciumot 
képezve léteznek. A mikróbák és az aktivitásukkal létrehozott mikrokörnyezetek a 
biofilmben strukturális és id szakos heterogenitásokat hoznak létre, melyben 
fermentatív vagy légz  (aerob, fakultatív anaerob és anaerob baktériumok) 
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metabolizmusukkal, hidrolítikus aktivitásukkal, acetogenezissel, stb. összekapcsolt 
funkcionális egységet képeznek; így pl. vaskorrózió során a felületi aerob mikróbák és 
fakultatív heterotróf szervezetek megteremtik a fémkorrodáló szulfátredukákó 
baktériumok (SRB- sulphate reducing bacteria) növekedéséhez szükséges a 
tápanyagokat, ill. fiziko-kémiai paramétereket (Costerton és mtsai, 1995). Mindebb l 
következ en egy adott közegben szabadon él  és a felületekhez rögzült 
mikróbaközösség faji összetétele jelent sen különbözhet (Makk, 2002). 
A biofilmek vastagsága igen eltér : az egyetlen sejtrétegb l álló, 1-2 m 
vastagságú bevonatoktól egészen a több száz m-es vastagságot is elérhetik. A biofilm 
nem egységes, homogén szerkezet  struktúra, hanem heterogén, mikrokolóniák által 
létrehozott gombaszer  struktúrákból álló képz dmény, melyek között 
folyadékcsatornák, pórusok szövedéke húzódik (Wimpenny és mtsai, 2000; Palmer és 
White, 1997). Ez a szerkezet általánosnak tekinthet  a különböz  környzetekben 
kialakuló biofilmekben. A csatornák, pórusok hálózatán keresztül alakul ki a kapcsolat 
a környezet és a mikrokolóniák között és ezeken keresztül válik lehet vé az 
anyagáramlás is. 
A biofilmek más szempontból is er s heterogenitással jellemezhet k, így például a 
pH érték lokális változása akár három egység is lehet.  
A biofilmekben az oxigén koncentrációja is változik mind vertikálisan, mind 
horizontálisan. A horizontális heterogenitás kialakulásának oka, hogy a felületen - f leg 
áramló közegekben - eltér  oxigénkoncentrációk alakulnak ki, aminek következtében a 
mikróbák klonális növekedést mutatnak. Legjellemz bb az ún. vertikális heterogenitás: 
a felületet els ként kolonizáló szervezetek vastag mátrixot képeznek, megteremtve ezzel 
a további kolonizáció lehet ségét. Ahogy a biofilm egyre vastagszik, a mélyebben 
fekv  rétegek anaerobbá válnak, míg a felszíni réteg aerob marad. Az aerob-anaerob 
réteg határfelületén a mikrobiális aktivitás csökkenti az oxigén szintjét, el segítve ezzel 
az anaerob folyamatok kialakulását az alsóbb rétegekben (Costerton és mtsai, 1995).
Az él bevonat szerkezetének rendezettségét befolyásolja, hogy egy vagy több faj 
alkotja az adott biofilmet. Costerton és munkatársai megfigyelték (1995), hogy az egy 
faj alkotta biofilmekben a folyadékcsatornák általában szabályos rendben helyezkednek 
el, míg a természetes, sokféle faj által kolonizáltakban rendezetlenebb szerkezet volt 
megfigyelhet .  
A kialakuló szerkezet a hasznosítható szubsztrátok mennyiségét l, min ségét l, 
valamint a környezet hidrodinamikai jellemz it l is függ: ha a biofilmben jó a 
19
tápanyagellátottság, a fajok külön mikrokolóniákat alkotnak. A lassú 
folyadékáramlásnak kitett, kis mennyiség , vagy nehezen bontható energia- és 
szénforrás mellet azonban több faj alkotta mikrokolóniák szervez dnek (Palmer és 
White, 1997).  
3.1.4.2.3. A mikroorganizmusok változatossága és rezisztenciája  
                 biofilmekben 
A természetes biofilmek vegyes közösségek, melyek tagjai szoros egymásra 
utaltságban egységes konzorciumot képeznek. Ez a mikroorganizmusok számára több 
szempontból kedvez  szervez dés. A felülethez való rögzültség el nyeit el ször 
oligotróf rendszerekben írták le, ahol a felszín „antenna” effektusa révén a bakteriális 
növekedést el segít  környezetet biztosít (Wimpenny és mtsai, 2000), de 
általánosságban is elmondható, hogy egy felszín mikrokörnyezetében a tápanyagok
koncentrációja jelent sen meghaladja a nyílt oldattömegre jellemz t (Madigan és 
Martinko, 2006).  
Az EPS mátrix diffúziós barriert képezve a környezetben fellelhet  oxigén, 
(táp)anyagok illetve a sejtek által termelt anyagcsere termékek, antibiotikumok, 
biocidek, toxikus anyagok számára. Védelmet biztosít a beágyazódó 
mikroorganizmusok számára, melyek így a szabadon él knél kevésbé érzékenyek a 
környezeti stresszhatásokra, mint például az UV-sugárzás, h mérsékleti és pH 
változások, ozmotikus sokk (de Carvalho és mtsai, 2006; Makk, 2002). A biofilm-
mikróbák stresszt r  rezisztenciájának f  okai a biofilm poliszacharid mátrixába való 
diffúzió limitáltsága, a mikroorganizmusok lassabb szaporodási üteme és a különböz
metabolikus fenotípusok expresszálódása. 
Norton és LeChevallier (2000) klórozott ivóvízrendszer vizének, illetve a rendszer 
alkotta vascsövek felszínén kialakuló biofilmek bakteriális közösségi szerkezetét, 
abundancia viszonyait vizsgálták. Kutatásaik rámutattak, hogy a víztestben él
planktonikus mikróbák kevésbé abundánsak a biofilmhez képest. Tápanyaghasznosítási 
képességeik szélesebb spektrumot mutattak, azonban a klórozással szembeni túlélési 
képességeik alacsonyabbnak bizonyultak a rögzült életmódot folytató mikróbákéhoz 
képest. 
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3.2. Az ultra tiszta vizek mikrobiális szennyez dése által okozott problémák 
       ipari létesítményekben- a biológiai romlás („biofouling”)  és a mikrobiálisan 
       befolyásolt korrózió (MIC- microbially influenced corrosion) 
Már 1891-ben feltételezték, hogy a vizes korrózió bakteriális hatásra is keletkezik 
pl. ammónia, nitrit, nitrát keletkezése révén (Characklis, 1981). A XX. század elején a 
felhasználás növekedésével együtt tömeges mértékben t nt fel a vas- és acélszerkezetek 
korróziója. A kutatások rámutattak, hogy a korrózió bakteriális tevékenységre vezethet
vissza. Ekkor történt meg a Gallionella sp. izolálása földalatti vízvezetékekb l. 1920-
ban fedezték fel, hogy a kénhidrogén termel  baktériumok nagymértékben el segítik a 
fémek korrózióját. Hollandiában von Wolzogen Kuhr és van der Vlugt kutatásai (1934) 
rámutattak, hogy az anaerob szulfátredukáló baktériumok el segítik a vas korrózióját a 
felületen akkumulált hidrogén eltávolításával. 
Sok iparágnak okoz gondot az általuk el állított és nyersanyagként, 
alapanyagként, h t vízként használt nagy tisztaságú víz mikrobiális szennyez dése 
(Chen, 2004; Dexter és LaFontaine, 1998, Geesey és Cragnolino, 1995, Jack, 1999, 
Kulakov, 2002, Little és Wagner, 1996, Stott, 1993). Nehezíti a munkát, hogy igen 
kevés ismeretünk van az ivó- és használati melegvíz ellátó rendszerek, valamint egyéb 
nagytisztaságú vizeket használó épületgépészeti rendszerekben (pl. légkondícionálók), 
ipari h t rendszerekben, stb. kialakuló biofilmekben megjelen  mikroorganizmusokról. 
Több ipari létesítmény h t vízrendszerében alkalmaznak ultra tiszta vizet, 
melynek mikrobiális szennyez dése komoly problémákat okozhat. A felületeken 
kialakuló él bevonatok nehezítik a h átadást és a víz áramlását, továbbá teret adnak a 
mikróbák által kiváltott és befolyásolt korrózió, azaz MIC (microbially influenced 
corrosion) fellépésének (Soini és mtsai, 2002). Mindez a hatékonyság csökkenésében, 
az üzemeltetési és karbantartási költségek növekedésében éreztetheti hatását 
(Characklis, 1990).  
A mikroorganizmusok többféle szerepet játszhatnak fémfelületek korrozív 
károsításában: közvetlenül befolyásolhatják az anódos és katódos reakciókat, 
anyagcseretermékeik megbonthatják a passzív felületi fémoxid filmet, vagy korrozív 
környezetet alakíthatnak ki, lebonthatják a korróziós gátló anyagokat (véd festék, 
véd bevonat) (Jack, 1998; Rao és Nair, 1998; Videla, 2001). Még a korróziónak 
ellenálló ötvözetek is szenvednek MIC-et: UPW h tött, rozsdamentes acélból készült 
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h cserél  mikróbák által indukált és felgyorsított pontkorrózióját írták le Brennensthul 
és mtsai (1993). 
A sejtek által termelt EPS és más exopolimerek savas kémhatásúak és fémionok, 
korróziós termékek megkötésére képes funkcionális csoportokat tartalmaznak, 
befolyásolják a fémek elektrokémiai potenciálját (Ford és mtsai, 1991, Roe és mtsai, 
1996). A térbeli heterogenitás miatt egy több faj alkotta biofilmen belül elektrokémiai 
potenciál különbségek jelentkezhetnek, ami szintén hatással lehet a korrózióra 
(Costerton és mtsai, 1995). Ultra tiszta viz  rendszerek esetén figyelmet érdemel az a 
tény, hogy a korróziós folyamatok ionmentes vizes környezetben felgyorsulnak. A MIC 
nem csak fémeket érinthet, mikróbák károsíthatnak m anyag, gumi felületeket is. Ipari 
h t rendszerek cs vezetékeinek bélelésére gyakran alkalmaznak ilyen anyagokat. Ezen 
polimer vegyületeket a mikroorganizmusok felhasználhatják szén- és energiaforrásként, 
károsíthatják savas anyagcsere-végtermékeikkel, gázképz dés miatti hólyagosodással, 
mésztartalmú lerakódások miatti törésekkel, felhalmozódó kloridok – szulfidok 
destabilizáló hatása révén (Choudray, 1998). 
Az ipari létesítményekben általánosan követend  aranyszabály a biokorrózió és 
egyéb biológiai romlások megel zésében és kontrollálásában: „Tartsd a rendszert 
tisztán!”. A biokorrózió és romlás számos probléma forrása lehet kezdve a mikrobiális 
kontamináció veszélyeivel (fert zések a kezel személyzetnél), végül akár a termelési 
hatékonyság csökkenését, vagy a rendszer szerkezetbeli károsodását is okozhatja. Az 
ipari létesítmények biológiai romlásnak (biofouling) és biokorróziónak legkitettebb 
részei lehetnek: (i) nyitott és zárt h t víz rendszerek; (ii) vízinjektáló szerkezetek; (iii) 
tároló tartályok; (iv) víztisztító rendszerek; (v) sz r  rendszerek; (vi) különböz
cs rendszerek; (vii) reverz ozmózis membránok stb.
A „biofouling” általános meghatározása: nem kívánt biológiai lerakódások 
kialakulása felületeken. Ezen lerakódások mikróbákat és akár makroorganizmusokat is 
(pl. férgek) tartalmazhatnak. A folyamatot legtöbbször mikrobiális biofilmek 
kialakulása okozza.  
A „romlást” biotikus és abiotikus folyamatai alapján a következ  csoportokba 
sorolják: (i) biológiai romlás (mikro-és/vagy makroorganizmusok felszíni adhéziója); 
(ii) kémiai romlás (kémiai reakciók nyomán kémiai anyagok lerakódása a felszínen); 
(iii) csapadékképz dés (oldott anyagok precipitációja a pl. fémfelszínen); (iv) korróziós 
romlás (a fémfelület és a környez  folyadék reakciója); (v) szuszpendált részecskékkel 
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kapcsolatos romlás (szilárd részecskék kiülepedése a fémfelszínen); (vi) szedimentációs 
romlás (a gravitáció okozza az els dleges depozíciót).
A biodeterioráció az anyagban él lények aktivitása által okozott nem kívánatos 
változás, azaz az ember környezetében kárt okozó biológiai leépít  folyamatok 
elnevezése, mely értelemszer en magába foglalja a biodegradációt és a kés bbiekben 
részletesebben tárgyalt biokorróziót. Ilyen például a mikroorganizmusok által okozott 
fémkorrózió, a gyógyszerek romlása, a k b l, betonból  készült tárgyak roncsolódása, 
stb. Számos csoportba sorolható, így létezik i) fizikai / mechanikai biodeterioráció, 
amely során az adott anyag nem szolgál táplálékként az él lények számára. A károsítás 
aktív növekedési, mozgási folyamatok következménye (pl. gyökerek feltörik a 
betonjárdát); ii) esztétikai biodeterioráció: a mikróbák az anyagfelületen lév
maradványokon (detritusz, kosz) élnek, szaporodnak, biofilmet képeznek és anyagcsere 
termékeik, exkrétumaik révén az anyag károsodását okozzák (pl. a pigmentet képz
gombák, algák, melyek az anyag felületén színes (fekete, zöld) bevonatot képeznek); 
iii.) közvetlen biodeterioráció: az él lény az adott anyagot szén- és energiaforrásként 
használja (pl. az enzimek általi szerkezeti elemek bontása); iv.) közvetett 
biodeterioráció: az anyag kémiai kárt szenved, az általa termelt (másodlagos) 
anyagcsere termékek (pl. szerves savak) által való károsítás következtében. A folyamat 
együtt jár a (bio)kémiai asszimilatórikus biodegradációval és a biofilm képzéssel. 
A biodegradáció az az aerob vagy anaerob folyamat, mely során a 
mikroorganizmusok feltárják és ismét felvehet  állapotba hozzák azokat a biogén 
elemeket, amelyek részt vesznek a szerves anyagok felépítésében, az energia 
raktározásában és transzportjában. Más szavakkal a biodegradáció egy vegyület 
biológiai transzformációja egy másik vegyületté. A folyamat során az adott vegyület 
válhat az eredetinél toxikusabbá is. Megkülönböztetünk könnyen bontható (pl. cukrok, 
alkoholok, stb.), nehezen lebontható (pl. peszticidek, klórozott aromás vegyületek, 
detergensek, stb.), illetve nagyon nehezen vagy nem bontható (ún. rekalcitrant) 
anyagokat.  
A biotranszformációk körébe tartozó komplex fizikai, kémiai és biológiai 
folyamatok összessége révén a szerves anyagcsere termékek helyett szervetlen 
vegyületek keletkeznek. A folyamatot mineralizációnak (ásványosodás) nevezzük, mely 
során a szerves kötésben lév  elemek szabadulnak fel ásványi formákká heterotróf 
mikroorganizmusok segítségével: a szerves vegyületeket a mikrobióta energiaforrásként 
használja, s a vegyületek egy részét teljesen lebontja, más részét pedig kisebb-nagyobb 
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mértékben módosítja. Aerob környezetekben a mineralizáció során felvehet  mikro- és 
makro tápanyagok, míg anaerob körülmények között különböz  aminok, egyszer
szerves savak, toxikus gázok is képz dhetnek. 
A korrózió definíció szerint a fémek és más szerkezeti anyagok károsítása a 
környezettel, mint korróziós közeggel való reakció következtében. Korróziós közegként 
nem csak a gyakrabban el forduló leveg , talaj, vagy a különféle anyagokat oldatban 
tartalmazó vizes közegek jöhetnek számításba, hanem adott esetben például szerves 
folyadékok, sóolvadékok, folyékony fémek, gáz halmazállapotú kén, stb. is. A korrózió 
egy másik definíciója szerint a folyamat a fémeknek nem csupán környezeti hatások 
következtében való tönkremenetelét jelenti, hanem a mechanikai hatás és a környezettel 
való kémiai kölcsönhatás együttesen érvényesül. Az ilyen esetekben bekövetkez
károsodás nem a két tényez  egyszer  összegz dése, ezek egymás hatását is módosítják 
(Dévay, 1979). 
A korrózió megjelenése különféle lehet: 
1.) Egyenletes korrózió esetén az egész felület nagyjából egyforma mértékben 
korrodálódik, melynek következtében a szerkezeti anyag elvékonyodik. 
2.) Foltos korrózió során a folyamat az egész felület helyett nagyobb foltokra 
korlátozódik. 
3.) A lyuk korrózió során a felület egyes helyein lyukak keletkeznek, amelyek 
átmér je általában kisebb, mint a mélységük. A felület többi része gyakorlatilag mentes 
marad a korróziótól, vagy csak kis mértékben, többé- kevésbé egyenletesen 
korrodálódik. A lyuk- és réskorrózió mechanizmusa hasonló, azonban lyukak f leg 
vason, magnéziumon, rézen, ónon, titánon, cinken, cirkóniumon és ötvözeteiken jönnek 
létre, és passzív állapotban alakulnak ki. Ilyen korrózió továbbá általában csak 
lyukkorrózióra hajlamosító oldatokban (pl. Cl-, Br -, I--oldatok) jönnek létre. 
4.) Ha a korrózió a kristályhatárok mentén megy végbe, kristályközi korrózióról 
beszélünk. A károsodás a fémben rendkívül mélyen behatolhat, így a fém kristályokra 
való szétesése is bekövetkezhet. 
5.) Szelektív korrózióról akkor beszélünk, amikor a korrózió ötvözetet érint, mely 
során az ötvözet egyik komponense gyorsabban korrodálódik, mint a többi. 
Az ún. helyi korróziófajták, pl. a lyuk és a kristályközi korrózió, különösen 
veszélyesek. Ezek közé tartozik még az ún. feszültségkorróziós törés is. Utóbbi esetben 
a károsodás a húzófeszültségnek kitett fémen vékony repedés formájában jelentkezik.  
24
A korrózió lefolyásának mechanizmusa szerint kémiai és elektrokémiai korróziót 
különböztetünk meg.  
1.) Kémiai korrózió esetén a fém és a korróziós közeg között egyszer  kémiai 
kölcsönhatás megy végbe, míg az 
2.) Elektrokémiai korrózióban anódos (oxidáció) és katódos (redukció) folyamatok 
különíthet k el és végbemeneteléhez elektrolit oldat jelenléte is szükséges. Éppen ezért 
a korrózió két fajtáját száraz és nedves korróziónak is nevezhetjük. 
3.2.1. Szerves polimerek károsítása 
A szintetikus polimereket a XX. század eleji bevezetésükkor perzisztens, a 
mikrobiális lebontásnak ellenálló anyagoknak tartották. Azóta számos tanulmány 
rámutatott, hogy a mikroorganizmusok jelent s hatással lehetnek ezen vegyületek 
tulajdonságaira, stabilitására (Baker, 1978; Devanne és mtsai, 2005; Upsher, 1976). 
Biofilmek kialakulása számos módon okozhat kárt polimer anyagok felületén: ha a 
polimer ellenáll is a mikrobiális lebontásnak, a felületen megteleped  él bevonat 
megváltoztatja a felszíni tulajdonságait, például a hidrofobicitását. Gyorsíthatja a 
monomerek, adalékanyagok kioldódását, melyek így tápanyagforrásként szolgálhatnak 
a mikroorganizmusok számára. Az adalékanyagok bontása révén a polimer rideg lesz, 
mechanikai tulajdonságai romlanak, a víz számára átjárhatóvá válhat. A mikróbák 
anyagcsere-termékei, pl. enzimek, szabad gyökök, megtámadhatják a polimert. 
Poliuretánokról ismert, hogy érzékenyek lipázokra, észterázokra, mikróbák 
extracelluláris hidrolitikus enzimeire (Flemming, 1997). Katéterek, orvosi 
implantátumok, elektromos szigetelések anyagát adó szilikon gumi esetében is leírtak 
biokorróziót, melyet feltételezhet en mikroorganizmusok által termelt gyökök 
okozhattak (Donlan, 2001; Flemming, 1997). A mikróbák (els sorban gombák) fonalai 
behatolhatnak a polimerbe, mely ezáltal feldagad és pléldául mechanikai stabilitás-
csökkenéshez vagy szigetel képesség csökkenéséhez vezet. Esztétikai problémát 
okozhatnak például lipofil anyagcseretemékek közül a polimerbe beoldódó pigmentek, 
melyek a polimer elszínez dését okozhatják (Flemming, 1997). 
Az epoxi gyantákat általában korrozív felületek bevonására, védelmére használják. 
Az epoxi/poliepoxid katalizátor jelenlétében polimerizálódik. Az epoxi gyanták 
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összetétele változó (pl. rezorcinol diglicidil éter, diamino-difenil szulfon), de a 
legközönségesebb epoxi gyanták epiklorohidrin és biszfenol-A reakciója során 
keletkeznek. 
A rost/szál meger sített polimer vegyületeket/anyagokat (fiber-reinforced 
polymeric composites-FRPC) gyakran használnak vízi környezetekben, illetve a 
hagyományos szerkezeti elemek helyett. Hosszú ideig az a nézet élt, hogy az 
üveggyapot hajótestek nem szenvednek a biokorróziótól, mikrobiális eltöm désekt l, 
deteriorációtól. Kés bb Little és munkatársai (1986) felfedezték, hogy minden m szaki 
anyag mikróbiális kolonizációja is végbemegy.  
A polimer vegyületek számos környezeti károsító hatásnak vannak kitéve, mely 
során lebomlanak. Tucker és Brown (1989) felfedezték, hogy a fémekkel galvanikusan 
kapcsolt szén/polimer vegyületek katódos degradációt szenvednek. Jones és 
munkatársai (1991) kimutatták, hogy az acélfelületen lév  epoxi- és nylonborításokat 
tengeri baktériumok kevert kultúrája képes bontani.  
Az FRCP minden része- a rost, a gyanta, a rost/gyanta felülete- alkalmas mikróbák 
általi lebontásra. Például grafit rostok bontására képes baktérium a Pseudomonas 
aeruginosa éa az Acinetobacter calcoaceticus (Pendrys, 1989). Gu és munkatársai 
(1995) pedig szén- és üvegszálak gombák általi rontását mutatták ki. 
A polimer vegyületek mikroorganizmusok általi degradációja történhet savak, 
enzimek által, gázképz dés miatti hólyagosodással, mésztartalmú lerakódások és 
gázképz dés miatti törésekkel, valamint felhalmozódott kloridok/szulfidok destabilizáló 
hatása révén. 
A deteriorációnak kitett epoxiban különböz  bomlási termékek, gyökök 
keletkeznek, melyek megtámadják a gyanta szerkezetét. A gyantát felépít  monomerjek 
megfelel  táplálékforrást biztosítanak a mikróbák – baktériumok, gombák és az általuk 
termelt enzimek - számára. A gyanta összetételét l függ en keletkezhetnek aromás 
monomerek, például 3-hidroxifenol (rezorcin) vegyületek, bifenilek, diamino-difenil-
szulfon vegyületek, valamint alkoholok, pl. izopropanol.  
A 3-hidroxifenol (rezorcin) vegyületek bontásában pl. az Arthrobacter, 
Pseudomonas, Methylosinus, Escherichia, Burkholderia nemzetség fajai, bifenilek 
bontásában a Pseudomonas, Comamonas, Enterobacter, Burkholderia, Acinetobacter, 
Sphingomonas, Moraxella, Flavobacter, Methylococcus, Methylocystis nemzetségek 
képvisel i vehetnek részt. Diamino-difenil-szulfon vegyületek bontását az Arthrobacter, 
Rhodococcus, Escherichia nemzetségek képvisel i képesek. Alkoholok - pl. 
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izopropanol – bontását mikrobiális közösségek végzik, pl. a SRB-ok, valamint a 
Bacillus, Rhodococcus nemzetség képvisel inek részvételével.  
Gombák közül kiemelked  szerep jut a Paecilomyces varicotii és az Exophiala 
oligosperma fajoknak. 
3.2.2. Fémek biokorróziója 
A baktériumok által termelt exopolimerek savas kémhatásúak és fémionok, 
valamint korróziós termékek megkötésére képes funkcionális csoportokat, els sorban 
poliszacharidokat és fehérjéket, tartalmaznak (Ford és mtsai, 1991; Roe és mtsai, 1996). 
Befolyásolják a fémek elektrokémiai potenciálját, a diszulfid csoportokban gazdag 
fehérjék korróziót indukálnak (Chen és mtsai, 1996). 
A korróziós folyamatok stagnáló, ionmenetes vizes környezetekben felgyorsulnak. 
A kationok serkentik a bakteriális exopolimerek képzését (Wilkinson és Stark, 1956). A 
toxikus ionok (pl. Cr6+) szintén fokozzák a poliszacharid termelést (Davidson és mtsai, 
1996; Dunn és mtsai, 1995).  
A baktériumok fermentatív anyagcseréjük során szerves savakat és hidrogént 
termelnek, amelyek a fémfelületen megköt dve annak polarizálódását okozzák. Néhány 
baktérium, különösen a metanogének, szulfidogének, acetogének képesek a termelt 
hidrogént felhasználni (Gottschalk, 1986). Természetes közegekben kialakult 
biofilmekben a hidrogéntermelés- és fogyasztás szimultán lezajló folyamat. 
Mikroorganizmusok hozzájárulása a fémek deteriorációjához a következ
pontokban foglalható össze: 
1.) az anódos vagy katódos reakciók közvetlen befolyásolása, 
2.) passzív fémoxid felületi filmek károsítása anyagcsere aktivitással, vagy 
anyagcsere termékekkel, 
3.) korrozív környezet létrehozása korrozív metabolitok termelésével (szulfidok, 
savak): gyenge elektrolitos disszociáció játszódik le, melynek során a fémben 
feszültségkülönbség ébred; a reaktívabb pontokon (anód) a fém pusztulása, a 
kevésbé reaktív pontokon (katód) elektron kiválás történik,
4.) mikrobiális kolóniák egyenetlen eloszlása, vagy az extracelluláris poliszacharid 
mátrix miatt különböz  koncentrációs elemek képz dése a fémfelületen,
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5.) korróziós gátló anyagok (véd festékek és burkolók) degradációja.
A vas és acél semleges, vagy közel semleges vizes oldatokban, oldott oxigén 
távollétében, szobah mérsékleten csak igen kis mértékben korrodálódik. A folyamat 
oxigéndepolarizációval zajlik, a kezdeti korrózió során képz dött rozsda akadályozza az 
oxigén felületre való diffúzióját, ezért id vel csökken a károsodás sebessége. 
A korrózió sebességét sok tényez  befolyásolja: 
1.) Nagyobb oxigén diffúzió mellett (pl. oldat nagyobb áramlási sebessége, 
kever dés fokozódása) a korrózió sebessége n .  
2.) A semleges kémhatású sók (pl. NaCl) koncentrációja is módosítja a leveg zött 
oldatban létrejöv  korrózió sebességét. A kis vezetés  oldatban (pl. desztillált víz) 
egymáshoz egészen közellév  lokális anódok és katódok m ködnek, a korróziós termék 
Fe2+-ionok a OH--ionok szomszédságában keletkeznek, így ott meg is tapad. További 
diffúziót gátló a vas(II)-hidroxid réteg.  
3.) A vízben oldott oxigén korrozív hatásának csökkentése az oxigén 
koncentrációjának csökkentésével érhet  el. Eltávolítható nátrium-szulfit, hidrazin 
valamint magas h mérsékletek, kemény vizek (a kiváló kalcium-karbonát ill. 
magnézium-hidroxid, mint oxigén barrier) alkalmazásával.  
4.) A pH 4-10 tartományban a korróziósebesség független az oldat pH-jától. 
Ilyenkor a fém felületét folyamatosan megújuló rosszul oldódó vas(II)-hidroxid réteg 
borítja, így a fémfelületen  megközelít en 9,5-es pH uralkodik. A pH 4 alatt a vas(II)-
hidroxid feloldódik, a 10-es pH feletti oldatokban a korrózió a fém passziválódása miatt 
csökken, azonban er s lúgokban kisebb korróziónövekedés figyelhet  meg. A savas 
közeg megfelel  közeget képez a kénbaktériumok szaporodásához, valamint lehet vé 
teszi egyéb acidofil baktérium és gomba megtelepedését, elszaporodását az acél és 
epoxi felületeken. 
5.) A szénacélok oxigént l mentes savakban való korróziója nagymértékben függ 
h kezelésükt l, ill. az ezáltal kialakuló szerkezetükt l. Minden 30oC 
h mérsékletnövekedés megkétszerezi a korrózió sebességét. Az oxigén oldhatósága a 
h mérséklet növekedésével csökken. Zárt rendszerekben azonbab folyamatosan n  a 
korrózió sebessége a h mérséklettel, mert az oxigén nem tud eltávozni. 
A vasbaktériumok- Sphaerotilus, Leptothrix, Gallionella, Siderocapsa, 
Sphaerotilus, Crenothrix - aerob mikroorganizmusok, melyek az életm ködésükhöz 
szüksége energiát a Fe2+-ionoknak Fe3+-ionokká való oxidációjából nyerik. A Fe2+-
ionokat a baktériumok a felülett l távolabb oxidálják, nagy térfogatú korróziós termék 
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keletkezik, amely elzárja a felületet az oldott oxigént l. A jelenség f leg csövek 
belsejében okoz nagy károkat, mert a képz dött nagy térfogatú korróziós termékek a 
csövet eltömíthetik, vagy keresztmetszetét jelent sen csökkenthetik. A vasbaktériumok 
és a szulfátredukáló baktériumok gyakran együttesen fordulnak el . Ilyenkor a 
korrózióért els sorban a szulfátredukáló baktériumok felel sek, a vasbaktériumok pedig 
a nagy térfogatú korróziós termékeket hozzák létre megteremtve a szulfátredukálók 
m ködéséhez szükséges anaerob körülményeket. 
A vas és (szén)acél koróziója aerob és anaerob körülmények között is 
végbemehet: aerob körülmények között egy tipikus, három réteg  korróziós termék az 
ún. tuberkulum (Fe(OH)3 elraktározása a hüvelyekben) keletkezik, mely leggyakrabban 
vízvezetékcsövek dugulását okozza. A küls  réteget narancsszín  Fe(III)-hidroxid 
alkotja (Lee és mtsai, 1995). Az áramló vízzel érintkez  bels  oldalon helyezkednek el 
a vasbaktériumok, akár több centiméter átmér j , kiemelked  struktúrát képezve. A 
tuberkulum belsejében az anaerobitás egyre fokozódik, ami a szulfátredukálók 
megtelepedését teszi lehet vé. A tuberkulum alatt er teljes lyukkorrózió megy végbe. 
A vasbaktériumokon kívül számos egyéb mikróba, mint például kén baktériumok, 
vas- és mangándeponáló baktériumok (Ford és Mitchell, 1990), exopolimer képz
baktériumok (Marshall, 1992), valamint gombák és algák is részt vesznek. Ghiose és 
Hirsch Pedomicrobium-szer  bimbózó baktériumokról kimutatták, hogy sejtfalukban 
vas- és mangán ionokat halmoznak fel (Ghiorse és Hirsch, 1979). 
Nemcsak a szerves savakat termel  baktériumok, gombák, hanem a Thiobacillus
nemzetség tagjai (Thiobacillus ferrooxidans) szintén felel sek az oxidatív korrózióért; 
az általuk elemi kénb l termelt kénsav megtámadja a fém felületét és a korrózió révén 
ideális környezetet teremt a SRB-ok számára, melyek az anaerob környezetben 
szulfátból szulfidot képeznek; az utóbbi a környezetben felszabaduló hidrogénnel 
korrozív kénhidrogénné alakul.  
Más anaerob baktériumok a korróziós folyamatban keletkezett hidrogén 
segítségével a karbonát szén-dioxidját metánná, a nitrátot ammóniává redukálják, ezzel 
a hidrogént fogyasztva katódos depolarizátorként hatnak. 
A H2 eltávolítását a hidrogénfogyasztó (pl. Desulfovibrio spp., Clostridium 
aceticum, Hydrogenomonas sp., Hyphoicrobium sp.) szervezetek végezhetik. 
Komoly mikrobiológiai korrózió alakulhat ki h cserél kben, h t kben is, mert 
némely baktériumtörzs eléggé magas h mérsékleteket is elvisel.  
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3.3. Biokorrózióban részt vev  mikróbák 
A mikrobiálisan befolyásolt korrózióban (MIC) részt vev  baktériumok 
csoportosításának alapját gyakran eltér  légzési szubsztrát (elektron akceptor) igényük 
képezi. Az, hogy bizonyos baktériumok / mikróbák az oxigén helyett számos más 
alternatív elektron akceptort képesek használni, sok baktériumot képessé tesz különböz
felületek korróziójának elindítására, befolyásolására. Ezen kívül a mikroorganizmusok 
anyagcseréjük során másodlagos anyagcseretermékek széles spektrumát termelik, 
melyek szintén hozzájárulnak a korróziós folyamatok befolyásolásához. 
3.3.1. Szulfátredukáló baktériumok (SRB) 
A SRB csoportba tartozó baktériumok általánosan el forduló anaerob szervezetek, 
melyek oxidált kénformákat (szulfát, szulfit, tioszulfát) redukálnak energiaszerzés 
céljából (Lee és mtsai, 1993; Lee és mtsai, 1995).  Bár obligát anaerob szervezetek, 
néhány nemzetség képes tolerálni a nyomokban jelen lév  molekuláris oxigént, s t 
némelyek kis oxigénkoncentrációknál is képesek növekedni.  
Az 1930-as években kezdték el vizsgálni ezen baktériumok különböz  fémek 
korróziós folyamataiban játszott szerepét aerob és anaerob környezetekben mind vízi, 
mind szárazföldi körülmények között. Számos modell, elmélet létezik az SRB által 
befolyásolt acélkorrózió lehetséges mechanizmusaira, melyek a következ k lehetnek: i.) 
dehidrogenáz enzim általi katódos depolarizáció; ii) anódos depolarizáció; iii) korrozív 
vas-szulfidok képzése; iv) Fe-ionokat köt  exopolimerek termelése; v) szulfid indukált 
stressz-korróziós törés; vi) hidrogén indukált törés; vii) hólyagosodás. 
Számos nemzetségük képes cukrok, aminosavak Fe(III) vagy Mn(IV) redukcióval 
egybekötött fermentatív módon való bontására, pl. Desulfobacter sp., Desulfobacterium
sp., Desulfobulbus sp., Desulfovibrio sp., Desulfotomaculum sp. 
Számos szulfát légz  anaerob mikroorganizmus képes a vas enzimatikus 
redukciójára.  
Számos szulfátredukáló mikroorganizmus képes semleges körüli pH-n elemi kén 
oxidációjára szulfátig Fe(III) és Mn(IV) jelenlétében, energianyerés nélkül (Thamdrup 
és mtsai, 1993), illetve hidrogénen, mint egyedüli energiaforráson növekedni (pl. 
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Desulfovibrio, Desulfobacter, Desulfonema, Desulfobulbus, Desolfosarcina, 
Thermodesulfovibrio nemzetségek). 
3.3.2. Fém-redukáló baktériumok (MRB): Fe (III)- és Mn(IV)- redukáló 
            baktériumok (FMR), Pseudomonas spp., Shewanella spp. 
A fémredukáló baktériumok szerves savak oxidációja közben oxidált formájú 
fémionokat/metalloidokat redukálnak anélkül, hogy a fémet asszimilálnák. 
 Széles filogenetikai és morfológiai diverzitással rendelkez  mikroorganizmusok, 
beleértve az archaeákat és baktériumokat, képesek disszimilatorikus Fe(III)-redukcióra 
(képesek a folyamatból energiát nyerni). A legtöbb Fe(III)-redukáló mikroorganizmus 
képes Mn(IV)- redukcióra is. A Fe(III)-redukáló mikroorganizmusok széles körben 
elterjedtek vizekben, üledékekben, anaerob környezetekben. 
A komplex szerves anyagok egyszer  komponensekre (aromás vegyületek, 
fermentálható szubsztrátok, hosszú szénláncú zsírsavak) való hidrolízisét számos 
mikroorganizmus végzi. A fermentáló mikroorganizmusok a fermentálható anyagok 
(cukrok, aminosavak) els dleges fogyasztói, anyagcseréjük során rövid szénláncú 
savakat, hidrogént termelnek. Az acetát a legfontosabb fermentációs végtermék (Lovley 
és Phillips, 1989); nem csak fermentáció során keletkezhet, hanem Fe(III)-baktériumok 
(Shewanella saccharophilia) cukrok részleges oxidációja során is (Coates és mtsai, 
1999). Más Fe(III)-redukáló mikroorganizmusok az acetátot (Geobacter, Geothrix, 
Geovibrio, Ferribacter) és egyéb intermedier terméket (Geobacter, Geothrix, 
Shewanella) oxidálnak. Néhány Fe(III)-redukáló baktérium aromás vegyületek 
(Geobacter metallireducens) és hosszú szénláncú zsírsavak oxidációjára (Geothrix 
fermentans, Desulfuromonas palmitatis) is képesek. Így, különböz  mikrobiális 
aktivitásnak köszönhet en komplex szerves anyagok oxidációja megy végbe egészen 
CO2-ig Fe(II) keletkezése közben. Hasonló mechanizmus valószín síthet  a Mn(IV)-
redukcióval végbemen  komplex szerves anyagok oxidációja során.  
Számos mikroorganizmus képes fermentatív metabolizmusa során Fe(III) vagy 
Mn(IV)-ionokra elektronokat terelni, és ezen ionokat is redukálni. Ilyen szervezetek a 
baktériumok közül pl. Actinomucor sp., Aerobacter sp., Bacillus sp., Clostridium sp., 
Fusarium sp., Pseudomonas sp., Vibrio sp., Wolinella sp., Rhodobacter sp., Serratia sp., 
31
Sulfolobus sp., Thiobacillus sp., archaea-k közül pl. az Archaeoglobus, Methanococcus, 
Methanopyrus, Pyrococcus, Pyrodictium nemzetségek képvisel i.  
Szigorúan anaerob körülmények között képesek szerves anyagok (tejsav, ecetsav, 
huminsavak, antrakinon-2,6-diszulfonát, stb.) oxidációjával kapcsolt Fe(III), Mn(IV)- 
redukcióra és akkumulációra (Daly és mtsai, 2004; Frederickson és mtsai, 2000). 
3.3.3. Fém felhalmozó baktériumok (MDB): Fe-baktériumok, Gallionella spp., 
            Leptothrix spp. 
A vasfelhalmozó baktériumok, pl. vasbaktériumok, Gallionella sp., Leptothrix sp., 
aerob körülmények között képesek a Fe2+-ionok Fe3+-ionokká, s t mg a Mn2+-ionok 
Mn4+-ionokká való oxidációjára, MnO2 képzésére. Fémfelületeken korróziós 
folyamatokat indukálnak, valamint er sítik katód reaktív Fe(III)- és Mn(IV)-oxidok 
felhalmozása, valamint a jelen lév  oxigén lokális fogyasztása (bakteriális légzés) 
révén. Serkentik a tuberkulum (többréteg  korróziós termék) bels  részének anaerobbá 
válását el segítve a szulfátredukálók megtelepedését és lyukkorrózió kialakulását. 
Vasdeponáló szervezetek az Acholeplasma, Actinomyces sp., Arthrobacter, 
Caulococcus, Clonothrix, Crenothrix, Ferrobacillus, Gallionella, Hyphomicrobium, 
Leptospirillum, Leptothrix, Lieskela, Metalligenium, Neumaniella, Ochrobium, 
Peloploca, Pedomicrobium, Planctomyces, Seliberia, Siderococcus, Sphaeotilus, 
Sulfolobus, Thiobacillus, Thiopedia és Toxothrix nemzetségek fajai (Ford és Mitchell, 
1990). 
Vas-oxidokat a Gallionella ferruginea enzimatikusan, míg a Leptothrix sp., 
Siderocapsa, Neumanniella, Ochrobium, Siderococcus, Pedomicrobium, 
Herpetosyphon, Seliberia, Toxotrix, Acinetobacter és Archangium nem enzimatikus 
folyamatokkal deponálja . 
Mangánraktározó szervezetek az Aeromonas, Bacillus, Caulobacter, Caulococcus, 
Clonothrix, Cytophaga, Enterobacter, Flavobacterium, Hypomicrobium, Kuznetsovia, 
Leptothrix, Metallogenium, Micrococcus, Nocardia, Oceanspirillum, Pedomicrobium, 
Pseudomonas, Siderocapsa, Streptomyces és Vibrio nemzetség fajai. 
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3.3.4. Savtermel  baktériumok (APB) és gombák 
A baktériumok és gombák számos szerves és szervetlen savas másodlagos 
anyagcseretermék termelésére képesek. A szerves anyagokat fermentáló gombák és 
baktériumok kis molekulasúlyú szerves savakat, pl. ecetsav, hangyasav, tejsav, 
termelnek melyek a vasat és ötvözeteit korrodálni képesek. 
Kénessavat és kénsavat baktériumok közül f leg a Thiobacillus, Thiothrix és a 
Beggiatoa nemzetség képvisel i, gombák közül pl. az Aureobasidum pullulans termel. 
Salétromsav és salétromossav termel  baktériumokat az ammónia- és nitrit-
oxidáló baktériumok körében találunk. A kénsavas és salétromsavas korrózió során 
vízben oldódó sók keletkeznek, melyek megakadályozzák a passzív réteg kialakulását.  
Szénsavat számos él lény termel. Néhány baktérium, pl. Pseudomonas
aeruginosa, a fémen való biofilmképzés során extracelluláris savas poliszacharidokat - 
mint pl. alginsav- termelnek. A gombák, pl. Hormoconis resinae, Aspergillus spp., 
Penicillim spp., Fusarium spp., közismerten szervessav-termel  szervezetek. Ezen 
savak (hangyasav, citromsav, ecetsav; kénsav) szelektíven oldják vagy kelálják a rezet, 
cinket és vasat, lyuk korróziót idézve el  anaerob körülmények között. 
3.3.5. Kénoxidáló baktériumok- a színtelen kénbaktériumok 
A kénoxidáló baktériumok aerob körülmények között képesek redukált 
kénvegyületek oxidálására, valamint a Fe(III)-ionok redukciójára, és anaerob 
körülmények közötti denitrifikációra. 
A színtelen kénbaktériumok számos baktériumot magába foglaló, különböz
morfológiai, fiziológiai, ökológiai igényekkel rendelkez  heterogén csoport, melyek 
képesek szulfátnál redukáltabb kénvegyületek (kén, szulfid, szerves szulfidok), mint 
energiaforrás hasznosítására: színtelen kénbaktériumok (Thiobacillus, Thiomicrospira, 
Thiosphaera, Sulfolobus, Acidianus, Thermothrix, Thiovulum, Beggiatoa, Thiothrix, 
Thioploca, Thiodendron, Thiobacterium, Macromonas, Achromatium, Thiospira), 
valamint más baktériumok (Paracoccus, Hyphomicrobium, Alcaligenes, Pseudomonas, 
Hydrogenobacter). A Hyphomicrobium fajok, mint fakultatív kemolitotróf szervezetek, 
képesek szerves kénkomponenseken is n ni (Suylen és mtsai, 1986; Suylen és Kuenen, 
1986). 
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3.3.6. Hidrogén termel - és hasznosító baktériumok 
A hidrogén mikróbákban betöltött fiziológiai szerepe kett s: egyrészt növekedési 
szubsztrát a metanogén baktériumok, anaerob fototróf baktériumok és aerob durranógáz 
baktériumok (mezofil, H2-oxidáló baktériumok) számára, másrészt fakultatív fermentáló 
baktériumok (pl. Escherichia coli) valamint az obligát fermentáló baktériumok (pl. 
Clostridium pasteurianum) fermentációs végterméke. A hidrogéntermelés- és 
fogyasztás hidrogenáz enzimek által katalizált folyamatok. Hidrogenáz enzimmel nem 
csak prokarióták, hanem eukarióták is rendelkeznek (Florin és mtsai, 2001; Happe és 
mtsai, 1994).  
Anaerob üledékekben (sós tavak, oligotróf tavak is), környezetekben találhatók 
meg a hidrogén fogyasztó metanogén sbaktériumok és a SRB képvisel i. A SRB-ok 
hidrogén metabolizmusa kett s: H2-fogyasztó és H2-termel  szervezetek a környezetben 
lév  szulfát koncentráció függvényében (Boone és Bryant, 1980; Traore és mtsai, 
1981).  
Néhány mezofil ill. temofil, hidrogén- vagy kénoxidáló obligát kemolitotróf 
autotróf baktériumot hévforrásokból (édesvíz , oligotróf vizek) és hidrotermális 
résekb l izoláltak, pl. Hydrogenobacter thermophilus (Kawasumi és mtsai, 1984), vagy 
a hipertermofil Archaeoglobus profundus (Burggraf és mtsai, 1990).  
Korrózió szempontjából fontos hidrogén metabolizálók pl. a szulfátredukáló 
baktériumok (SRB), az aerob H2-oxidáló baktériumok (aerob, termofil 
Hydrogenobacter thermophilus vagy a Ralstonia nemzetség tagjai) és a 
cianobaktériumok (Tamagnini és mtsai, 2002). 
A Fe(III) redukáló baktériumok számos faja, pl. a Geobacteriaceae családba 
tartozó Geobacter hydrogenophilus és a Geobacter sulfurreducens, is képes a H2-t 
elektron donorként használni (Caccavo és mtsai, 1994; Coates és mtsai, 2001). 
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3.4. A nagy tisztaságú vizeket kolonizáló mikrobiális közösségek vizsgálata 
       során alkalmazott módszerek 
A nagy tisztaságú vizeket kolonizáló mikrobiális közösségek vizsgálatára 
mikroszkopós (direkt számlálás, biofilmek szerkezeti struktúrájának tanulmányozása), 
tenyésztésen és molekuláris módszereken alapuló vizsgálatokat alkalmazhatunk. 
A mikroszkopizálás pl. a biofilmek szerkezetének feltérképezésének, korróziós 
folyamatok nyomon követésének hatékony eszköze lehet. A sejtek direkt számlálására
sokféle módszer lehetséges (pl. fáziskontraszt mikroszkópia, fluoreszcencia 
mikroszkópia, stb.). A direkt mikroszkopizálással a sejtek morfológiájáról, fest dési 
tulajdonságairól kaphatunk információt, továbbá betekintést nyerhetünk az adott 
közösség sejt-sejt kapcsolataiba, térbeli viszonyaiba (SEM-scanning electron 
microscopy- pásztázó elektronmikroszkópia, TEM- transmission electron microscopy- 
transzmissziós elektronmikroszkópia , CLSEM, confocal laser scanning electron 
microscopy- konfokális lézer pásztázó elektronmikroszkópia). Alkalmazása során 
azonban a diverzitás alábecslésének problémájába ütközünk a különböz  taxonokba 
tartozó mikróba sejtek sokszor megtéveszt en hasonló morfológiája miatt. Másrészt a 
fluoreszcens festékek alkalmazása során számolni kell a háttérfluoreszenciával, ami a 
diverzitás túlbecslését eredményezheti. További problémát jelent, hogy nem kapunk 
információt sem az él -élettelen sejtek arányáról, sem a biológiai aktivitásról. A 
sejtszámok meghatározása, a minta heterogenitásának feltárása a tenyésztésen alapuló 
módszerek kiegészít jeként azonban sok szinten segítheti a vizsgált mikrobiális 
közösség megismerését.  
A tenyésztés során táptalajon az adott táptalaj összetételének megfelel
anyagcseréj  baktériumtenyészet fejl dik ki. A tenyésztéses eljárások során a mintából 
dúsítunk vagy hígítási sor készül, melyeket tápagarra szélesztünk, telepeket izolálunk: a 
tenyésztéses módszerekkel lehet ség nyílik tiszta tenyészetek, baktériumtörzsek 
el állítására, azok további fiziológiai, biokémiai és genetikai vizsgálatára. A 
fenotípusos adatok (telep- és mikroszkópos morfológia, biokémiai, élettani, ökológiai 
bélyegek, kemotaxonómiai jegyek) és az identifikáció segítségével lehet vé válik a 
környezet, a minta leírása, a baktériumok adott környezetben való szerepének tisztázása. 
Mindezen eredmények összevetése a mintaterület, a minta egyéb (fizikai, kémiai stb.) 
adataival segítheti a m ködés, a közösségi anyagcsere megismerését. A klasszikus 
tenyésztés során a minták csíraszáma becsülhet : feltételezve, hogy minden sejtb l 
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képz dik telep és minden telep egy sejtb l képz dik, a telepek számát szorozva a 
hígítási fokkal megkapjuk a csíraszámot. A klasszikus tenyésztéses módszerek nagy 
hátránya azonban, hogy laboratóriumi körülmények között a teljes bakteriális közösség 
csak kis része (0,001-10%) vonható tenyésztésbe, ezért nem reprezentálják (alul 
becsülik) a teljes mikrobiális diverzitást és az ún. „great plate anomaly” jelenségével 
találjuk szemben magunkat (Chen és mtsai, 2004, Staley és Konopka, 1985). További -
módszertani- problémát jelent az alacsony csíraszámban lév  mikróbák mintákból való 
kinyerése. A tenyésztéses eljárás következ  hiányosságként róható fel az a tény, hogy 
nem kapunk információt arról, hogy a tenyésztésbe vont mikróbák a vizsgált közegben 
aktív anyagcserét folytattak-e, vagy csak kitartó képletek formájában, nyugalmi 
állapotban voltak jelen, továbbá nem nyerünk információt a biokémiai aktivitásaikról 
sem. A fenotípusos jellemzés alapján csupán csak következtethetünk a közösségi 
anyagcserében betöltött szerepükre.  
Ezen problémák egy része kivédhet molekuláris technikák (pl. rDNS- és RNS 
alapú technikák, klónkönyvtárak szekvencia analízise), kemotaxonómiai- és molekuláris 
ujjlenyomat módszerek (pl. zsírsav analízis, FISH- fluorescence in situ hybridisation, 
fluoreszcens in situ hibridizáció, ARDRA- amplified ribosomal DNA restriction 
analysis- felszaporított riboszómális DNS restrikciós analízis, T-RFLP- (terminal 
restriction fragment length polymorism, terminális restrikciós fragmens hossz 
polimorfizmus, DGGE- denaturing gradient gel electrophoresis, denaturáló grádiens gél 
elektroforézis, stb.) alkalmazásával (Bull és mtsai, 2000). A DNS-re alapozott 
molekuláris eljárások az egyes fajok jelenlétét, mennyiségét, a fajok egymáshoz 
viszonyított arányát mutatják meg. A molekuláris módszerek azonban ugyancsak 
szelektívek: a mikrobiális sejtek feltárása nem egyforma, gondoljunk csak a 
sejtfalkülönböz ségekre (vastagság, összetétel, mikolsavtartalom, stb.). A nukleinsavak 
kivonása is sokszor nehézségekbe ütközik: a mechanikai feltárás során sérülhet, 
roncsolódhat a DNS, az RNS kivonás nehézségét az  RN-áz enzimek általános 
el fordulása és nagy környezeti stabilitása adja. A kinyert nukleinsav a még oly fejlett 
tisztítási eljárások ellenére is tartalmazhat a további vizsgálatok sikeres kimenetelét 
befolyásoló anyagokat, pl. enzimgátlókat. 
A legtöbb molekuláris vizsgálat alapját képez  polimeráz láncreakció (PCR-
polymerase chain reaction) általi nukleinsav szaporítás m velete szemikvantitatív 
tulajdonsága révén befolyásolja a mennyiségi következtetések levonásának lehet ségét. 
A PCR során felszaporított DNS csak akkor reprezentálja a fajok abundancia 
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viszonyait, ha az amplifikációs hatékonyság azonos valamennyi templát molekulánál, 
azonban ez a valóságban nem áll fenn. A közösségi elemzések során a PCR reakció 
eredményeként vegyes nukleinsav templátot kapunk, azonban legtöbbször arra vagyunk 
kíváncsiak, hogy az adott mintában/környezetben milyen fajok fordulnak el .  
A mikrobiológiában a 16S rDNS hossza viszonylag nagy variabilitást mutat a 
baktériumok körében, így ennek szekvencia (bázissorrend) analízisét végezzük. A 
szekvencia analízist végezhetjük a már fent említett tenyésztés során nyert törzseken.  A 
környezeti vegyes nukleinsav templátokat azonban szekvenálás el tt szét kell válogatni, 
melynek megoldása a PCR termék molekuláris klónozása. A klónozás azonban újabb 
diverzitásbecslési problémák forrása lehet: ahhoz, hogy reprezentatív klónkönyvtárat 
hozhassunk létre, viszonylag nagyszámú klón kinyerése és feldolgozása szükséges. A 
klónkönyvtár létrehozása az azonos 16S rDNS inzertet tartalmazó klónok restrikciós 
endonukleázokkal történ  hasításával és az ezt követ  mintázat elemzés módszerével 
történik. Erre szolgál az ARDRA (amplified ribosomal DNA restriction analysis- 
felszaporított riboszómális DNS restrikciós analízis), illetve pontosabb képet adó T-
RFLP (terminal restriction fragment length polymorism, terminális restrikciós fragmens 
hossz polimorfizmus) elemzés. A módszerek segítségével csoportosítjuk a klónokat, 
majd a csoportok reprezentánsait vetjük alá bázissorrend analízisnek. 
A közösségi minták vizsgálata során sokszor találkozhatunk „környezeti nem 
tenyésztett klón”-okkal. Így csak arról kaphatunk információt, hogy az adott klónt 
honnan izolálták, így a fajdiverzitásra alapozott közösségi anyagcsere feltárása, az adott 
környezetben való szerepekre vonatkozó következtetések levonása nehézségekbe 
ütközik Ezen probláma megoldását jelentheti az ujjlenyomat eljárások alkalmazása, 
illetve a metagenomika nyomán kapható eredmények felhasználása. 
A metagenomika lényegében a mikroorganizmusok szaporítása nélküli genom 
analízise, egy adott (mikro)környezetben él  közösség teljes genetikai állományát 
határozza meg. A metagenomika a közösség össszetételén túl a funkcionális 
(metabolikus) potenciálra is információt ad. Egy adott él helyen lév  adott mikobiális 
közösség kutatásakor cél, hogy megismerjük, milyen mikróbák vannak jelen, azok 
milyen fontos tulajdonságot hordoznak számunkra és a környezet számára, milyen 
funkcionális fehérjéik, egyéb molekuláik vannak, illetve, hogy ezen tulajdonságokhoz, 
fehérjékhez, egyéb sejt által termelt anyagokhoz hogyan juthatunk hozzá. Eszközként az 
úgynevezett. funkció alapú analízist, illetve a szekvencia alapú analízist használják. Az 
el bbi során a kifejez d  tulajdonságokat vizsgálják, például az enzimaktivitást. 
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Ilyenkor az adott környezetben izolálják a mikróbát, enzim karakterizációt végeznek, az 
adott enzimet kódoló gént izolálják, vektorba ligálják, a vektort gazdasejtbe 
transzformálják. A metagenom szekvencia analízis során metagenom könyvtárat hoznak 
létre az egyedi szekvenciákból: metagenom izoláció után a kinyert DNS-t például BAC 
(bacterial artificial chromosome, bakteriális mesterséges kromoszóma) klónokra 
alapozva - bázissorrend elemzésnek vetik alá (metagenome sequencing). A fajdiverzitás 
ugyan ismeretlen marad, azonban a közösségi anyagcsere széles spektruma feltárul 
(Yooseph és mtsai, 2007). Az így megismert funkciókkal és az izolált génekkel 
lehet ség nyílik az adott emzim plazmid transzferrel, illetve génmódosítással való 
módosítására és ezáltal jobb metabolikus tulajdonságokkal bíró törzsek létrehozására 
(ld. törzsnemesítés). 
Az ujjlenyomat módszerek lehet vé teszik az adott minta aktuális állapotának 
jellemzését adott helyen és id pillanatban, azaz „pillanatfelvétel” készíthet , valamint 
mód nyílik a gyakoribb mintavételezésre, valamint több minta gyors és egyidej
feldolgozására, vizsgálatára. Alapjukat képezheti metabolikus aktivitás (pl. közösségi 
szénforrás-hasznosítás pl. BIOLOG mikrolemez használatával), kémiai anyagok 
(kemotaxonómiai markerek, pl. zsírsavak- PLFA-analízis- phospholipid fatty acid 
analysis, kinonok vizsgálata) és genetikai információk vizsgálata. A kemotaxonómiai 
ujjlenyomat-módszerek alkalmazásával a vizsgált markereket amplifikáció nélkül 
nyerhetjük ki (direkt módszer), így mód nyílik a közösség diverzitásának torzítás 
nélküli becslésére. Éppen ezért a domináns és aktív baktériumok nagyobb élettani 
csoportjainak mennyiségi meghatározására legelterjedtebbek a kinon- és zsírsav 
analízisen és azok kombinálásán alapuló módszerek (Pace, 1997), azonban 
alkalmazásuk során számolni kell a környezet megváltozására adott vizsgált 
kemotaxonómiai markerek változásával, ezáltal strukturális (vegyületek, közösség) 
változásokkal is. (Laczkó és mtsai, 1997). Ráadásul baktériumfajonként változó, hogy a 
zsírsav / kinon típusa mennyire állandó és hogyan módosul különböz  környezeti 
hatásokra. 
A molekuláris ujjelnyomat-módszerek nagyobb felbontóképességük miatt pontos 
képet adnak a vizsgált közösségr l, a fajok abundancia viszonyairól, a 
közösségszerkezet tér-id beli változásairól, szennyezésekre adott válaszairól, stb. A 
módszer során az egy-egy taxonból nyert teljes amplikontömegeket választjuk el és 
jellemezzük, ezek adják a mintázatot. Ezért is lehetséges mennyiségi következtetések 
levonása is. Az elválasztás történhet az amplikonok mérete alapján (pl. ARDRA, T-
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RFLP), vagy pedig G + C arány és konformáció szerint (pl. DGGE). A bakteriológiában 
a DGGE és a T-RFLP alapú elemzés a leggyakoribb. Ezen módszerek hibájaként 
azonban azon tény róható fel, hogy a kimutathatósági határ csak a domináns fajok 
kimutatására alkalmas, ezáltal a kisebb egyedszámú, azonban a közösségi 
anyagcserében fontos szerepet betölt  mikróbákat nem mutatjuk ki, ráadásul a 
domináns fajok a PCR reakció során nagyobb eséllyel amplifikálódnak, így a 
mennyiségi arányok megállapítása is óvatossággal kezelend .  
Ezen problémára megoldást nyújthatnak a fajspecifikus eljárások, els sorban a 
hibridizációs technikák alkalmazása (Amann és Schleifer, 2001). Az oligonukleotid 
hibridizációs eljárások közül a mikroszkópos FISH (fluorescence in situ hybridisation, 
fluoreszcens in-situ hibridizáció) kiemelésre érdemes, hiszen (akár többes jelölésekkel) 
a mintákban az egyes fajok pontos mennyisége, térbeli elhelyezkedése, vagy csoportok, 
anyagcsere típusok közvetlen kimutatása lehetséges. Az eljárás során a cél DNS-hez 
rövid, 15-10000 bázis hosszúságú, egyszálú oligonukleotid próbákat hibridizáltatnak. 
Ezzel a folyamattal a környezeti hatásoktól független célszekvenciát detektáljuk. A 
módszerre direkt (célnukleinsav van rögzítve membránra vagy üvegfelülethez, ehhez 
hibridizáltatjuk a próbát) és indirekt (a próba van rögzítve, ehhez hibridizáltatjuk a 
célszekvenciát) technikákat fejleszetettek ki. Gyakorta kett s vagy többes jelölés
(általában fluoreszcens festék) próbákat alkalmaznak, detektálásra leggyakrabban a 
fluoreszcens mikroszkópiát használják, mely során különböz  hullámhosszokon 
értékelnek.  
Bár a klasszikus és molekuláris módszereknek is megvannak a maguk hátrányai 
(Sipos és mtsai, 2007; Sipos és mtsai, 2010), a fent említett módszerek kombinálásával, 
a minták polifázikus vizsgálatával pontosabb képet kaphatunk a közösségek 
fajösszetételér l és abundancia viszonyairól (Chen és mtsai, 2004).
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4. CÉLKIT ZÉS 
Bár a probléma nem újkelet , mégis mind a mai napig számos, nagy tisztaságú 
vizet használó ipari létesítmény küzd a rendszerben található mikrobiális szennyezettség 
és a mikróbák álatal kialakított biofilmek megszüntetésével, mely által csökkenthet k a 
rendszerben fellelhet  mikrobiológiai romlások, korróziós folyamatok. A rendszer 
mikrobiális terheltségének és funkcionális aktivitásuk megismerésével szélesebb 
horizont nyílhat meg a mikróbák eradikálására, de legf képpen csíraszámuk 
csökkentésére irányuló védekez  mechanizmusok eszköztára felé. A különböz
technikák kombinálásával elérhet  a termelési, hatékonyságbeli csökkenés mérséklése, 
illetve az üzemeltetési költségek lefaragása. 
Munkánk során egy, a fenti problémákkal küzd  magyarországi er m  f
m ködési egységeiben kialakult mikrobiális közösségek összetételének feltérképezését 
t ztük ki célul, mely a következ  részfeladatokat foglalta magában: 
1. Munkánk kezdetén még nem volt képünk a rendszerben fellelhet  baktériumok  
közösségi összetételér l, ezért célunk kett s volt: egyrészt irodalmi adatok alapján 
kipróbálni / kiválasztani az oligotróf baktériumok tenyésztésére alkalmas táptalajt a 
vizsgált rendszerben, másrészt a lehet ségekhez mérten feltérképezni a 
pótvízel készít ben használt, kimerül ben lév  és újonnan indított kevertágyas 
ioncserél  gyantáról származó póttápvizek bakteriális közösségi összetételét.  
2. A pótvízel készít ben a nyersvíz számos tisztítási lépésen esik át, melynek végs
lépéseként kevertágyas ioncserél n való tisztítást alkalmaznak. Innen kerül a nagy 
tisztaságú víz a g zfejleszt re és a turbinákra. A rendszerben tapasztalható 
mikrobiális kontamináltság feltérképezéséhez fontos a pótvizet el állító gyanta, 
illetve a gyantáról lejöv  víz szállítására használt gumibevonatos szénacélcs
felületén kialakuló biofilm mikrobiális kontamináltságának megismerése. 
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3. A dolgozat további részében célunk a g zfejleszt  (primer kör) és a turbinák 
(szekunder kör) f  egységei mikrobális közösség-összetételének feltérképezése az 
alábbi módon: 
3.1. A pótvízel készít b l származó víz tárolására szolgáló térfogatkiegyenlít
tartálynak (TK tartály), valamint 
3.2. a primer (I. VT) és szekunder (V. VT) köri víztisztító rendszerek, azaz a 
primer- és szekunder körr l lejöv , majd víztisztításon átesett vizek mikrobiális 
kontamináltságának vizsgálata. 
Munkánk során pásztázó elektronmikroszkópos, direkt sejtszámláláson alapuló, 
tenyésztéses és molekuláris (szekvenálás, klónozás, T-RFLP) vizsgálatokat végeztünk. 
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5. ANYAGOK ÉS MÓDSZEREK 
5.1. A mintavételi hely bemutatása és a mintavételi pontok 
A vizsgált er m  két zárt, egymástól g zfejleszt vel (felületi h cserél ) 
elválasztott körb l, az úgynevezett g zfejleszt b l (primer)- és turbina rendszerb l 
(szekunder kör) állnak. A primer-szekunder rendszerek határoló felületét a g zfejleszt k 
h átadó csövei jelentik. A finomított sótalanvíz az ausztenites szerkezet  h átadó 
acélcsöveken belül áramlik, a száraz telített g z fejlesztése a csövek közötti térben 
megy végbe a szekunder oldalon. A g zfejleszt  vízszintjének állandó értéken tartása a 
cs köteg fölé vezetett tápvíz beadással történik.  
A g zfejleszt  (primer kör) feladata a h energia felvétele, valamint átadása a 
szekunderköri víznek, illetve a g zfejleszt kben a turbinák üzemeléséhez szükséges 
száraz telített g z el állítása. A h  elszállítására h t körök állnak rendelekzésre, 
melyek közül az egyikhez kapcsolódik a nyomássszabályozásra alkalmas úgynevezett
térfogatkompenzátor vagy nyomáskiegyenlít  tartály (TK).  
A turbina rendszer (szekunder kör) feladata egyrészt a primer körb l történ  h
elvonása a g zfejleszt k n át, másrészt a g zfejleszt kben el állított száraz telített g zt 
eljuttatása a turbinákhoz (a h  átalakítása mozgási, majd villamos energiává), 
harmadrészt a keletkez  kondenzátum visszajuttatása a g zfejleszt kbe. 
Az er m  vízellátása alapvet en a Dunából, kisebb részben vízm  és parti sz rés
kutakból történik. A h t - és technológiai víz mennyisége 100-110 m3/s (ez a 
mennyiség a Duna legkisebb vízhozamának kb. 12,5 %-a, átlagos vízhozamának nem 
egészen 5 %-a).  
A nyers víz nem használható fel közvetlenül, kisebb-nagyobb mértékben tisztítani 
kell. A nagy tisztaságú vizek ipari el állítása komplex, több lépésb l álló folyamat, 
mely magában foglalja a különböz  módszerekkel végzett fizikai, kémiai folyamatokat.
A pótvízel készít  rendszer feladata a g zfejleszt  és a turbinák vízkörének pótvíz 
igényéhez szükséges sótalanított víz el állítása, illetve a segédlétesítmények 
(h t gépház, diesel gépházak, laboratóriumok) sótalanvíz igényének biztosítása. A 
tisztítási, lágyítási folyamat eredményeképpen a viszonylag nagy iontartalmú 
(vezet képesség 250-400 S/cm) vízb l kis iontartalmú (vezet képesség 0,04 - 0,08 
S/cm) vizet állítanak el . A víz fiziko-kémiai paramétereit összefoglalóan az 1. 
táblázat tartalmazza, melyet a megbízást adó vállalat rendszeresen ellen riz és bocsátott 
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rendelkezésünkre. A biofilm kialakulása szempontjából a szerves alkotók szerepe is 








Összes keménység (ÖK) [mval/kg] 2,8-5,0 0 0 
Összes vastartalom (Fe) [mg/kg] 0,001-1,0 (1-6)x10-3 (1-4)x10-3
Nátrium tartalom (Na+) [mg/kg] 7-25 0 0 
Kálium tartalom (K+) [mg/kg] 1,7-4,4 0 0 
KMnO4 fogyasztás [mg/kg] 10-40 0,3-8 0,2-6 
Lebeg  anyag tartalom [mg/kg] 2-80 0 0 
Nitrát tartalom (NO3-) [mg/kg] 3-20 0 0 
Szulfát tartalom (SO42-) [mg/kg] 20-70 0 0 
Klorid tartalom (Cl-) [mg/kg] 8-40 (2-4)x10-3 ( 1-3)x10-3
Szilikát tartalom (SiO2) [mg/kg] 0,1-,08 ( 5-30)x10-3 ( 1-8)x10-3
Vezet képesség [ S/cm ] 250-400 0,1-0,9 ( 0,04-0,08)x10-3
1. táblázat. A vizsgált víz fiziko-kémiai tulajdonságai.  
A h t vízként használt természetes (nyers) víz lebeg anyag-tartalmának 
eltávolításához sokszor elég egyszer  sz rési folyamatokat alkalmazni, azonban a 
h körfolyamatokban felhasznált póttápvizet teljesen sótalanítani kell. A vizsgált 
rendszerben használt h t víz el állítása több lépésben történik: a nyersvíz el bb egy 
meszes lágyításon esik át, majd a vízben lév  lebeg anyag-tartalmat kavicssz réssel 
távolítják el. Ezután történik az el lágyítás, melyet anionos és kationos gyantákon 
végeznek. A keletkezett sótlanvíz egy második lépésben finomított sótalanvízzé alakul 
kevertágyas ioncserél  gyantán történ  kezelés után. A víz ezután egy tartályba kerül, 
ahonnan szükség szerinti mennyiségben kerül a rendszerbe (primer és szekunder körörk 
vízellátása) (2. ábra).  
A rendszer szerkezeti elemei (cs vezetékek) butil típusú gumival bevont 
szénacélból (szekunder kör) ill. ausztenites (18% krómot és 8-10% nikkelt tartalmazó, 
korrózióálló rozsdamentes acél) acélból (primer kör) készültek. Az ioncserél  gyanták 
anyagát keresztkötött divinil-benzol alapú anyag képezi.  
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Munkánk során a mintavételek a 2005-2007 közötti id szakban történtek az alábbi 
módon (a vizsgált rendszer összefoglaló sematikus vázlatát és a mintavételi pontokat a 
2. ábra szemlélteti): 
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Mechanikai 
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I.VT
V.VT
          1 éves
  regenerált gyanta
           2 éves 
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G zfejleszt  / primer kör













   víztisztító
2. ábra. A pótvíz el készít  üzem sematikus vázlata és a mintavételi pontok a 
2005-2007 id szakban. 
(1) els  mintavétel (2005. 05. 04.); (2) második mintavétel (2006. 06. 18.); (3) harmadik mintavétel 
(2007. 03. 08.). A mintavételi pontok a szövegtörzsben kerülnek pontos ismertetésre. 
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5.1.1. Az els  mintavétel   
Az els  mintavétel alkalmának olyan id pontot választottunk (2005. 05. 04.), 
amikor az üzemben a kevertágyas ioncserél k egyikét kimerülés miatt (két hetes 
folyamatos használat) leállították, illetve egy másikat regenerálás után újra indítottak. 
A leállított ioncserél  termékvezetékét megbontva a cs vezeték bels  terét is - nemcsak 
a vizet - mintáztuk.  
Az els  mintavétel alkalmával az alábbi mintavételek történtek: 
Vízminták: 
R- tisztított víz, kimerül ben lév  gyantáról (a rendszer szétszedése el tt vett 
      vízminta) 
Ú- tisztított víz, frissen indított, regenerált gyantáról 
Biofilm minta:
EK- a pótvízel készít  rendszer kevertágyas ioncserél  gyantájáról elfolyó, 
könyökcs  fehér lepedékes gumi bevonata. A kevertágyas ioncserél  utáni 
vezetékrendszer egy könyökszakaszánál a csövet megbontva szabad 
szemmel is látható fehér lepedékes bevonatot találtunk. Ez a terület 
geometriai okok miatt az áramlástól feltehet en védettebb, mint az egyenes 
szakaszok bels  felszíne. A vezetékben itt finomított sótalanvíz áramlik. 
Gyanta minta: kevert ágyas ioncserél  gyanta 
Gy- a pótvízel készít ben található, kimerül ben lév  kevertágyas gyantaminta. 
5.1.2. A második mintavétel 
A második mintavétel: 2006. 06. 18. alkalmával a g zfejleszt  finomított sótalanvíz 
tartályba befolyó és kifolyó vizek lehetséges bakteriális terheltségét vizsgáltuk. 
Vízminták: 
TKE- térfogat kiegyenlít  tartály el tti sótalanvíz  
TKU- térfogat kiegyenlít  tartály utáni sótalanvíz 
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5.1.3. A harmadik mintavétel 
A harmadik mintavétel (2007. 03. 08.) során a g zfejleszt - és turbina rendszer 
víztisztítói be- és kifolyó ági vizeinek mikrobiális vizsgálatát végeztük el.  
Vízminták
A primer és szekunder köri h hordozókról származó vízminták a különböz
víztisztítók be- és kimen  ági vizeib l származtak: 
I. VT- a g zfejleszt n keresztüláramló h hordozó tisztítása a feladata. Nem 
regenerált, kevertágyas ioncserél  gyantával m ködik. A mintául 
szolgáló víz kb. két éves gyantáról származott: I. VT be, I. VT ki.  
V. VT- a szekunder köri h hordozót tisztítja. Mechanikus sz r b l és kevert 
ágyas ioncserél  gyantából áll. A mintául szolgáló víz kb. egy éve 
betöltött gyantáról származott: V. VT be, V. VT ki. 
A mintavételekhez az alábbi módon készültünk fel: kell  számú steril vizes 
palack vízminták nyerésére; steril vattatamponok bevonatminták nyerésére; steril 
szikék, spatulák bevonatminták nyeréséhez; steril edények gyantaminta nyeréséhez; 
steril pufferek, fixatívok és edények mikroszkópi vizsgálati minták vételéhez. A 
vízminták megvétele az el z leg alkoholosan fert tlenített csap megnyitása és a víz 10 
percig történ  kifolyatása után történt. A minták laboratóriumba történ  szállítása 4°C-
on történt, a minták feldolgozása a mintavételt l számított 4 órán belül megkezd dött. 
5.2. Vizsgálati módszerek 
5.2.1. Mikroszkópia - scanning elektron mikroszkópia (SEM) és epifluoreszcens 
            mikroszkópia 
5.2.1.1. Pásztázó elektronmikroszkópos (SEM) vizsgálatok 
A mikróbaközösségek morfológiai diverzitásának, a biofilm szervez désének 
felszíni tanulmányozására alkalmas a pásztázó elektronmikroszkópia (SEM). 
Mintáinkat a csövek megbontása után szabad szemmel is jól látható, termékvezeték 
könyökcsöve (EK) barna gumibevonatának felszínén kialakult biofilmje alkotta. A 
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gumibevonatból kivágott darabkákat, illetve a nyálkás baktériumtömeget rögzítettük 
5%-os pufferolt glutáraldehid oldatban (melléklet 11.2.1. pont) 3 órán keresztül, majd 
2x mostuk 0,1 M foszfát-puffer oldatban (melléklet 11.2.3. pont). Ezután a fixált 
mintákat cseppfolyós nitrogénbe merítettük (el fagyasztás), majd a lefagyasztott 
mintákat liofilizáló készülékbe (Edwards) helyeztük. A liofilizálás 5-6 óráig tartott 
(2x10-2 mbar, -60ºC). A kiszárított mintákat a SEM vizsgálat el tt arannyal g zöltük
(Makk és Ács, 1996). A preparátumokat HITACHI S-2600N elektronmikroszkóppal 
elemeztük. 
5.2.1.2. Összes sejtszám becslése epifluoreszcens mikroszkópia segítségével   
A második (TKE, TKU) és harmadik (I. VT és V. VT be-és kifolyó ági vizei) 
mintavétel alkalmával lehet ségünk nyílt a heterotróf csíraszámbecslés mellett a minták 
direkt sejtszámának vizsgálatára. A teljes sejtszám meghatározásához a vízmintákat 
(400-400 ml) lesz rtük (0,2 µm filter (GTTP, Millipore), a sz r ket 2%-os 
paraformaldehid oldattal (melléklet 11.2.2. pont) fixáltuk. A sz r ket steril 1xPBS 
oldattal mostuk, majd megszárítottuk, ezután a filtereket 1 g/ml DAPI (4’,6-diamidino-
2-fenilindol) festékoldattal (Sigma) festettük (Amann és mtsai., 1995). A mintákat 
epifluoreszcens mikroszkóppal (Nikon 80i) vizsgáltuk (25 mikroszkópi mez  az egyes 
minták esetében) és ImageProPlus programcsomag segítségével értékeltük. 
   
5.2.2. Tenyésztéses vizsgálatok és szekvencia analízis 
5.2.2.1. Vízminták        
A vizekb l (Ú, R, TKE, TKU, I. VT ki, V. VT ki) direkt szélesztést, másrészt 
dúsítást végeztünk 3 különböz  (R2A- Reasoner and Geldreich, 1985; M27- Stevenson 
et al., 2004; TSA- DSM 535) táptalajon (a tenyésztések során alkalmazott táptalajokat 
és azok összetételét a melléklet 11.1.1., 11.1.2. és 11.1.3. pontja tartalmazza). A dúsítás 
során 2000 ml póttápvizet koncentrált táplevesekkel (200 ml, 5X koncentrált) 
inkubáltunk 2 napig 28°C-on. Hígítási sor készítése után, a megfelel  táptalajokon való 
szélesztést követ en a mintákat újabb 5-7 napig 28°C-on inkubáltuk, majd nem 
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szelektív módon baktériumtelepeket izoláltunk. A mintákból direkt szélesztést is 
végeztünk. A mintákat 5-7 napig 28°C-on inkubáltuk, majd nem szelektív módon 
baktériumtelepeket izoláltunk és a direkt szélesztéses mintákból heterotróf 
csíraszámbecslést végeztünk. A víztisztítókból (VT) származó mintáknak csak a 
kifolyó ági vizéb l történt tenyésztés (a megtisztított vizek egy része a rendszerben 
visszatáplálásra kerül, a nagyobbik része kikerül a rendszerb l, vissza a Dunába). 
5.2.2.2. Biofilm minta 
A biofilmb l (EK) steril vattatampon segítségével vettünk mintát, melyet steril, 5 
ml desztillált vizet tartalmazó kémcs be mostuk. A biofilm mintát a mikrobiológia 
szabályainak megfelel en homogenizálást követ en dolgoztuk fel: hígítási sort 
készítettünk és TSA, R2A, M27 tápagarlemezekre szélesztést végeztünk. 5 napos 
28°C-on történ  inkubálást követ en a lemezekr l nem szelektív módon 
baktériumtelepeket izoláltunk, az izolátumokat tisztítottuk.  
A víz- és biofilm mintákból származó baktériumtörzseket a könnyebb 
kezelhet ség és a korrektebb összehasonlíthatóság miatt közös táptalajon (R2A) 
tartottuk fenn. A baktériumtörzseket ARDRA-val csoportosítottuk majd a nagyobb 
csoportok reprezentánsait 16S rDNS szekvencia analízisnek vetettük alá az alábbiak 
szerint: 
DNS kinyerése és tisztítása 
A törzsek 24 órás ferde agar tenyészeteib l DNS-t izoláltunk: 25 l 0,5 N-os 
NaOH oldatban minden baktériumból s r  szuszpenziót készítettünk. 15 perces 
szobah mérsékleten való inkubálás után 25 l Tris-puffert (pH 8) és 300 l desztillált 
vizet (RN-áz, DN-áz mentes DEPC-es víz) adtunk hozzá, majd pár másodpercig 
centrifugáltuk (14000g). 
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A törzsek 16S rDNS régiójának felszaporítása PCR segítségével 
A reakciót 10x PCR reakció pufferben (Fermentas, 10 mM Tris HCl, 15 mM 
MgCl2, 500mM KCl, pH=8,3) végeztük, minden esetben 5µl genomiális DNS valamint 
10µl dNTP hozzáadásával. A reakcióelegyhez a 27 F és 519 R primereket alkalmaztuk 
(a használt primerek szekvenciája melléklet 11.6. pontjában feltüntetve), majd a 
mintákat a csövekben minden esetben desztillált vízzel 50µl-re egészítettük ki. A 
reakciót Gene-Amp 2700 (Applied Biosystem) készülékkel végeztük. A reakcióelegy 
pontos összetételét és reakció h profilját a melléklet 11.7.1. pontjában tüntettük fel. A 
PCR termékeket 1 %-os agaróz gélben (melléklet 11.5. pont) detektáltuk (100 mV, 20 
perc, molekulasúly-marker: pUC Mix Marker 8). 
A törzsek ARDRA (Amplified Ribosomal DNA Restriction Analysis) módszerrel való 
csoportosítása 
Ennek lényege, hogy az elszaporított DNS-t restrikciós endonukleázokkal 
emésztettük, amelyeknek hasító helye eltér , majd a fragmentek mintázatát 
összehasonlítva rendeztük csoportokba a mintákat. Munkánk során az AluI (hasítási 
hely: AG CT) és a Hin6I (G CGC) enzimeket használtuk. Az emésztési elegy pontos 
összetétele a melléklet 11.3.2. pontjában található. Az emésztés egy éjszakán át 37 °C-
os vízfürd ben történt, majd a mintákat 2% agarózt tartalmazó gélben 80 V feszültség 
mellett 70 percig futtattuk (molekulasúly-marker: pUC Mix Marker 8). Azokat a 
törzseket, amelyek mindkét enzimmel azonos fragment mintázatot adtak, egy ARDRA-
csoportba soroltuk. Ezután meghatároztuk a csoportreprezentáns és a csoportba nem 
sorolható törzsek bázissorrendjét. 
PCR termék tisztítása és a 16S rDNS szekvenálása 
A csoportok egy-egy reprezentánsának PCR-termékét Viogene kit segítségével 
megtisztítottuk, amelyb l 8µl-t adtunk a szekvenáló PCR reakciókhoz (melléklet 
11.7.2. pont). A szekvenáláshoz a Big Dye Terminator Sequencing Kitet (Applied 
Biosystems) alkalmaztunk az el bb említett PCR készülékben követve a kitet gyártó 
cég javaslatait.  
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A DNS tisztítása etanol precipitációval   
A szekvenáló PCR reakció termékét etanol-precipitációval tisztítottuk meg és 
koncentráltuk. A termékeket 600 l-es Eppendorf-csövekbe mértük és a melléklet 
11.3.3. pontjában feltüntetett összetétel  elegyet mértük hozzá. Alapos vortexelés után 
az elegyet szobah mérsékleten 20 percig állni hagytuk, majd 20 percig 4°C-on 18600g-
vel centrifugáltuk. A felülúszót leöntöttük, és a csapadékhoz 250 l 70%-os etanolt 
adtunk. Újabb alapos vortexelés után centrifugáltuk 10 percig 4°C-on 18600g-vel, a 
felülúszó leöntése után a csapadékot vákuumcentrifugában kiszárítottuk.  
A szekvenált törzsek azonosítása 
A GenBank adatbázisban (http://www.ncbi.nlm.nih.gov), illetve az EzTaxon 
Serveren (http://www.eztaxon.org.hu, 2.1 verzió; Chun és mtsai, 2007) található 
szekvenciák közül a törzseink szekvenciájához leginkább hasonlókat BLAST (Basic 
Local Alignment Search Tool) algoritmus segítségével kerestük meg az NCBI Blast 
programmal (Altschul és mtsai, 1997).  
A rendszerben tenyésztés során új taxonokat is találtunk, melyek leírása egyrészt 
folyamatban van, másrészt közülük már sikerült leírni egyet. A törzseket filogenetikai 
elemzésnek vetettük alá: a kapott szekvenciákat a MEGA 4.0 (Tamura és mtsai, 2007) 
programcsomag segítségével vizsgáltuk. A GenBank adatbázishoz tartozó BLAST 
program (Altschul és mtsai, 1997) segítségével megkerestük a szekvenciáinkhoz 
legközelebbi rokon szekvenciákat, amiket az adatbázisból letöltöttünk. A 
szekvenciáinkat egymáshoz, illetve rokonaikhoz a ClustalW program (Thompson és 
mtsai, 1997, http://www.ebi.ac.uk/clustalw/) felhasználásával illesztettük. A 
szekvenciák filogenetikai viszonyainak ábrázolásához törzsfát hoztunk létre Neighbor-
Joining módszer (Saitou és Nei, 1987), Kimura-2 paraméter (Kimura, 1980) 
alkalmazásával. Az elágazások megbízhatóságának tesztelése érdekében minden 
filogenetikai elemzésnél 1000 ismétléses bootstrap (Felsenstein, 1985) konszenzus fát 
hoztunk létre. 
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5.2.3. T-RFLP vizsgálat és molekuláris klónozás       
5.2.3.1. T-RFLP vizsgálat 
Mivel a mikroorganizmusok csak csekély százaléka (0,001-10%) vonható 
tenyésztésbe, a mintáinkat tenyésztést l független módszerekkel is feldolgoztuk: a víz 
(Ú, R, TKE, TKU; I. VT és V. VT be- és kifolyó ági vizei)-, biofilm (EK)- és 
gyantamintákat (GY) T-RFLP elemzésnek vetettük alá. A T-RFLP elemzés során a 
sz réssel koncentrált mintákból kapott T-RFLP profilokból a minták diverzitását 
(vagyis a benne él  mikroszervezetek változatosságát) a különböz  hosszúságú 
fragmentek számából és egymáshoz viszonyított területarányából számoltuk. Ehhez ún. 
Shannon-Weaver-féle diverzitásindexet alkalmaztuk: H = -  pi lnpi, ahol pi az i-edik 
fragment mennyiségének százalékos aránya a mintán belül, n a mintában lév
fragmentek száma (Shannon és Weaver, 1949). A kapott T-RFLP profilok alapján a 
mintákon Syntax 2000 programcsomag (Podani, 2001) segítségével csoportanalízist 
végeztünk (UPGMA- unweighed pair group method of averages;  SM- simple matching 
koefficiens). 
5.2.3.1.1.   Vízminták feldolgozása 
A mintákból 14-14 liter mennyiségeket lesz rtünk (Seitz), majd a filterr l DNS-t 
izoláltunk Ultra Clean Water DNA Kit segítségével gyártói utasítás szerint.  
5.2.3.1.2.   Biofilm minta feldolgozása 
A biofilm mintát steril, 20 ml fiziológiás sóoldatot tartalmazó nagy kémcs be 
tettük és 20-30 percen keresztül rázattuk. A szuszpenzióból Ultra Clean Soil DNA Kit 
segítségével DNS-t izoláltunk gyártói utasítás szerint. 
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5.2.3.1.3.     Gyanta minta feldolgozása 
A gyantamintát (5 g) steril, mikrogyöngyökkel ellátott, 20 ml fiziológiás 
sóoldatot tartalmazó nagy kémcs be tettük és 20-30 percen keresztül rázattuk. A 
szuszpenzióból a DNS-t Ultra Clean Soil DNA Kit segítségével izoláltuk gyártói 
utasítás szerint. 
Közösségi parciális 16S rDNS szakasz amplifikálása 
A víz-, a biofilm-, a gyanta mintákból nyert DNS-t az alábbi PCR reakcióval 
szaporítottuk fel:
A reakciót 10x PCR reakció pufferben (Fermentas, 10 mM Tris HCl, 15 mM MgCl2, 
500mM KCl, pH=8,3) végeztük, minden esetben 2µl DNS valamint 10µl dNTP 
hozzáadásával. A reakcióelegyhez a 27 F és 519 R primereket alkalmaztuk (0,5µl), 
majd a mintákat a csövekben minden esetben desztillált vízzel 50µl-re egészítettük ki 
(melléklet 11.7.3. pont). A reakciót Gene-Amp 2700 (Applied Biosystem) készülékkel 
végeztük. A reakció pontos összetételét és h profilját a melléklet 12.7.3. pontjában 
tüntettük fel. A PCR termékeket 1 %-os agaróz gélben (melléklet 11.5. pont) 
detektáltuk (100 mV, 20 perc, molekulasúly-marker: pUC Mix Marker 8). 
A 16S rDNS PCR termék semi-nested felszaporítása, tisztítása, restrikciós enzimekkel 
való emésztése  
A PCR termékeket Viogene kittel tisztítottuk meg, majd AluI (hasítási hely: 
AG CT), és Hin6I (G CGC) restrikciós enzimekkel hasítottuk (37oC, min. 3 óra). A 
reakcióelegy pontos összetételét a 11.3.1. számú melléklet tartalmazza. 
A restrikciós enzimekkel megemésztett DNS tisztítása etanol-precipitációval   
A reakciótermékeket etanol precipitációval tisztítottuk meg. A módszer pontos 
ismertetését ld. fent (49. oldal).  
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A jelölt terminális fragmentek (T-RF-ek) elválasztása kapilláris gél elektroforézissel és 
az adatok értékelése 
A mintákat formamid (12 l) -TAMRA (0,65 l) keverékében vettük fel, majd 
98oC- on 5 percig denaturáltuk és 15 percig jégen inkubáltuk. Ezután a mintákat ABI 
PrismTM 310 Genetic Analyzer (Applied Bioystems) automata készüléken futtattuk. Az 
elektroforézis 15 kV-on 60°C-on 28 percig POP6™ polimeren történt. Eredményeinket 
a T-Align programmal értékeltük. A csúcsok azonosítása a kés bbiekben elkészített 
klónkönyvtár segítségével történt. 
5.2.3.2.    Klónkönyvtár létrehozása       
    Az amplifikált közösségi DNS több, eltér  szekvenciájú molekula keveréke, 
ezért ezáltal bakteriális taxon-meghatározásra alkalmatlan. Ezen molekulák 
különválasztásának egyik módja a klónozás, mely során az amplifikált DNS-
fragmenteket vektorba ligálják, amelyekkel kompetens E. coli sejteket transzformálnak, 
amelyekb l kolóniákat növesztenek. Ideális esetben egy sejt egy inzertet tartalmaz, 
amelyet újabb amplifikációval nyerhetünk ki. A vektor egy M13-fág eredet  plazmid, 
amely ampicillin-rezisztencia gént hordoz, így ampicillin-tartalmú táptalajon csak a 
transzformált sejtek fejl dnek ki, mivel az alkalmazott E. coli sejtek nem rendelkeznek 
ampicillin-rezisztenciával. A vektor klónozó helye a -galaktozidáz enzim génjében 
található, ezért az inzerttel nem rendelkez  sejtek az X-galt (5-bromo-4-chloro-3-
indolyl-beta-D-galacto-pyranoside) tartalmazó táptalajon (IPTG-isopropyl- -D-
thiogalactopyranosid indukáló hatására) az X-galt galaktózra és kék szín  festékre 
bontják, míg az inszertet tartalmazók erre nem képesek, fehér szín ek (kék-fehér 
szelekció). 
A klónozást a T-RFLP profil alapján legdiverzebbnek mutatkozó R jelzés
vízmintából végeztük. Az amplikonokat pGEM®-T Easy Vector System 
felhasználásával vektorba ligáltuk (ligálási reakciót ld. melléklet 11.4. pont) és 4°C-on 
egy éjszakán át inkubáltuk. 
Másnap a reakcióelegy 2 μl-ét 25 μl kompetens E. coli JM 109 sejtszuszpenzióhoz 
mértük, 30 percig jégen tartottuk, 45-50 másodpercig 42 °C-on inkubáltuk, majd 
hirtelen jégre tettük (2 perc) a szuszpenziót. 950 μl SOC médium (melléklet 11.1.4. 
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pont) hozzáadása után 90 percig rázótermosztátban (37°C) rázattuk. Ebb l 100 μl-t 
szélesztettünk ampicillin-tartalmú LB táptalajok (melléklet 11.1. 5. pont), amelyekre 
el z leg 40 μl 50 mg/ml koncentrációjú X-galt kentünk. A táptalajokat ezután 24 órán 
át 37 °C-on termosztáltuk. 
A fehér telepekb l random módon 198-at steril fogpiszkálóval újabb ampicillin-
tartalmú LB lemezekre oltottuk át, ahol újabb 24 órán belül kin ttek. A telepeket 40-40 
μl vízben vettük fel, majd 5 perces 98 °C-os h kezeléssel denaturáltuk a sejteket. Ezt 
követ en 3 perces centrifugálással a sejttörmeléket és a genomi DNS-t leülepítettük és a 
felülúszóban maradt plazmid DNS-sel dolgoztunk tovább. 
A plazmidból két amplifikációs lépéssel nyertük ki az inzert-szekvenciát. Az els
lépésben olyan primereket alkalmaztunk, amelyeket a plazmid ismert, az inzertet két 
oldalról határoló szakaszára terveztek (melléklet 11.7.4. pont; az M13 R és M13 F 
primerek szekvenciáját a melléklet 11.6. pontjában tüntettük fel), a másodikban pedig 
az univerzális 16S rDNS-szekvenciára specifikus primereket (melléklet 11.7.5 pont; a 
27F és 519R primerek szekvenciáját a melléklet 11.6. pontja tartalmazza) használtunk. 
Ezt az eljárást nevezik „nested PCR”-nek.  
A második amplifikációs lépést a korábban már ismertetett 16S rDNS protokoll 
szerint terveztük úgy, hogy templátként az el z  lépés termékét használtuk (melléklet 
11.7.5. pont). A terméket agaróz gélelektroforézissel ellen riztük, pUC Mix Marker 8 
alkalmazásával. 
Klónok csoportosítása, szekvenálás 
Ahhoz, hogy a lehet  legtöbb információhoz jussunk úgy, hogy a klónok közül 
minél kevesebbet kelljen szekvenálni, szükség van azok csoportosítására. Ez T-RFLP 
módszerrel történt. Munkánk során az AluI (hasítási hely: AG CT) és a Hin6I (G CGC) 
enzimeket használtuk. A nested PCR során visszanyert 16S rDNS szakaszokon T-RFLP 
analízist végeztünk az 5.2.3.1. pontban ismertetett módon. A klónok csoportosítása T-
RFLP fragmentprofiljuk alapján történt. 
Szekvenálás 
Azokat a klónokat, amelyek mindkét enzimmel azonos fragmentmintázatot adtak, 
azonos csoportba soroltuk. A csoportok egy-egy reprezentánsának PCR-termékét 
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megtisztítottuk, ezután BigDye™ Terminator v3.1 Cycle Seqencing Kit (Applied 
Biosystems) felhasználásával meghatároztuk a szekvenciáját. 
A GenBank adatbázisban (http://www.ncbi.nlm.nih.gov), illetve az EzTaxon 
Serveren (http://www.eztaxon.org.hu; 2.1 verzió; Chun és mtsai, 2007) található 
szekvenciák közül a törzseink szekvenciájához leginkább hasonlókat BLAST (Basic 
Local Alignment Search Tool) algoritmus segítségével kerestük meg az NCBI Blast 
programmal (Altschul és mtsai, 1997).  
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6. EREDMÉNYEK 
6.1. Pásztázó elektronmikroszkópos (SEM) vizsgálatok eredményei 
A pásztázó elektronmikroszkópos vizsgálatok eredményeit a 3. ábra képei 
szemléltetik.  
      
3. ábra. A biofilmr l készült scanning elektronmikroszkópos felvételek.
Kokkoidális sejtek, pálcikák (ld. nyilak) és az erodálódó gumifelület (A); fonalas prokarióták 
(B); mikrogomba szer  képletek (C); algák (Diatóma) (D); éleszt  (E); bimbózó baktériumok 










A képeken jól látszik a gumiréteg bonyolult erodált felülete, a gumiról leszakadó 
törmelék, valamint a - feltehet en - koromszemcsék által alkotott 3 dimenziós 
térszerkezet. A gumifelületen meglehet sen komplex mikróbatársulás figyelhet  meg: 
fellelhet ek kokkoidális sejtek és pálcikák, sok fonalas prokarióta sejt (3. ábra kép A-
B), de el fordulnak mikrogombák, és valószín síthet  kovaalgák, éleszt sejtek jelenléte 
is (3. ábra C-E). Hyphomicrobiumokra jellemz  bimbódzó formák (3. ábra F) is 
kimutathatóak. 
6.2. Összes sejtszám vizsgálatok eredményei 
A második és harmadik mintavétel alkalmával lehet ségünk nyílt a térfogat-
kiegyenlít  tartály el tti (TKE) és utáni (TKU), valamint a primer- és szekunder köri 
víztisztítók be- és kifolyó ági vízmintáiból (primer kör: I. VT be, I. VT ki; szekunder 
kör: V. VT be, V. VT ki) összes sejtszám vizsgálatok elvégzésére is.  
A direkt sejtszám értékek a TKE mintában 2,82x104/ml, a TKU mintában 
8,35x104/ml. Megfigyelhet  az értékek azonos nagyságrendben való mozgása, azonban 
a TKU minta esetében közel háromszoros sejtszámnövekedés tapasztalható. Érdekes 
megjegyezni, hogy csupán a bemen  vízben találunk éleszt kre emlékeztet
szervezeteket (a direkt sejtszám becslésr l készült fotókon jól látszanak, de jelen 
dolgozatban a felvételek nincsenek feltüntetve).  
A víztisztítók (VT) esetében a primer köri vizet tisztító, nem regenerált két éves 
gyantáról származó I. VT bemen  vizében figyelhet  meg (4,69x102/ml) a legkisebb 
milliliterenkénti sejtszám, a kifolyó vízben az érték egy nagyságrenddel n l 
(1,10x103/ml). A szekunder köri h hordozót tisztító V. VT egy éves, regenerált 
gyantáról származó víztisztítás el tti 3,23x103/ml-es sejtszáma a víztisztítás után 
3,03x104/ml-re, azaz szintén egy nagyságrenddel n l. Az V. VT vízmintáját a 
mikroszkópos felvételek alapján er teljesen dominálják a kokkusz alakú szervezetek. 
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6.3.  A tenyésztéses vizsgálatok eredményei 
6.3.1. Heterotróf csíraszám becslés és a különböz  táptalajokon végzett  
             tenyésztéses vizsgálatok eredményei 
A tenyésztéses vizsgálatok során a vízmintákból heterotróf csíraszámbecsléshez 
direkt szélesztést végeztünk három táptalajon (RA, M27, TSA). Ennek eredményét 
összefoglalóan a 2. táblázat tartalmazza.  
Vízminta 
R2A (CFU/ml) M27 (CFU/ml) TSA (CFU/ml) 
Ú 30 15 10 
R 50 35 30 
TKE 10 10 5 
TKU 390 120 85 
I. VT ki 20 10 5 
V. VT ki 10 5 5 
2. táblázat. A vízmintákból végzett direkt szélesztésb l származó heterotróf 
csíraszámok az R2A, M27, TSA táptalajokon. 
Megfigyelhet , hogy az R2A táptalajon szinte minden esetben szignifikánsan 
magasabb csíraszám értéket kapunk a másik két (M27, TSA) táptalajhoz képest. M27 
csíraszám értékei R2A és TSA értékei közé esnek. Az M27 és TSA táptalajokról 
számolt CFU értékek legjobban egymáshoz hasonlítanak. A víztisztítók (VT) esetében 
baktériumnövekedés f leg R2A- n figyelhet  meg. 
A véletlenszer  izolálás és tisztítás eredményeképpen az els  mintavételb l 
származó vizek (Ú, R, EK) esetében (dúsításból és direkt szélesztésb l) 230, a második 
mintavételb l származó vizek esetében 44, a harmadik mintavételb l származó vizek 
esetében 100 baktériumtörzs birtokába jutottunk, melyek mintánkénti megoszlása a 
következ  volt: Ú- 69 törzs, R- 44 törzs, EK- 117 törzs, TKE- 12 törzs, TKU- 32 törzs, 
I. VT- 64 izolátum, V. VT- 36 izolátum. A mintavételek során végzett tenyésztésb l 
származó izolátumok táptalajonkénti megoszlását a 3. táblázat szemlélteti. 
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Minta R2A M27 TSA 
Izolátumok száma  
összesen 
Ú 50 12 7 69 
R 14 12 18 44 
EK 42 15 60 117 
TKE 7 3 2 12 
TKU 12 8 12 32 
I. VT ki 37 23 5 64 
V. VT ki 13 13 10 36 
3. táblázat. A mintákból végzett tenyésztésb l származó izolátumok 
megoszlása az R2A, M27, TSA táptalajokon. 
A regenerált gyantáról származó (Ú) vízb l az izolált baktériumok többsége az 
R2A táptalajról származik, számuk 4-7-szer nagyobb a többi táptalajhoz képest. Ez az 
arány kiegyenlítettebbé válik a kimerül ben lév  (R) gyanta esetében. A biofilm minta 
(EK) izolátumai f leg a TSA táptalajról származnak, az izolátumok megoszlása 1:3:4 az 
M27:R2A:TSA táptalajok vonatkozásában. A térfogatkiegyenlít  tartály bemen  ági 
vizéb l (TKE) kevés izolátum származik, zöme az R2A táptalajról izolált. A 
térfogatkiegyenlít  tartály kimen  ági vizében (TKU) az izolálható baktériumok száma 
közel háromszorosára n , emellett a különböz  táptalajokról származó izolátumok 
aránya egyenletessé (közel azonossá) válik. A primer köri h hordozót tisztító I. VT 
kimen  ági vizéb l nyert izolátumok száma közel kétszeres a szekunder köri 
h hordozót tisztító V. VT kimen  ági vizéhez képest és megfigyelhet , hogy míg az 
el z  esetében az izolátumok f leg az R2A és M27 táptalajokról származnak, addig az 
utóbbinál az izolátumok aránya itt is közel azonossá válik. 
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6.3.2. A pótvízel készít  üzem mintáinak (Ú, R, EK) tenyésztéses vizsgálaton
            alapuló eredményei 
A pótvízel készít  rendszer részletes vizsgálatához tenyésztéses vizsgálatokat 
végeztünk a pótvízel készít  rendszerben használt kevertágyas, divinil-benzol alapú 
ioncserél ben használt gyantamintán, a gyantáról lejöv  és a primer és szekunder 
köröket ellátó, kimerült (R) és regenerált (Ú) gyantáról származó vízmintákon, illetve a 
pótvizet szállító butil típusú gumival bevont szénacél cs  könyökcs  részében kialakult 
biofilmen (EK).  
A vízmintákat a kemoorganotróf -proteobaktériumok (65,5%) dominálják, bár 
számuk az Ú mintában közel kétszerese a R mintához képest. Mellettük megjelennek a 
-proteobaktériumok képvisel i is. Az -proteobaktériumok csak a R, míg a Gram-
pozitív baktériumok (Firmicutes) csak az Ú mintában detektálhatóak. A magasabb 
































































4. ábra. A magasabb (taxonómiai) leszármazási ágak minták szerinti eloszlása a R 
és Ú vízmintákban a tenyésztéses eredmények alapján. 
A vízmintákból kitenyésztett baktériumok faji szint  azonosítását és mintánkénti 
megoszlását összefoglalóan  a 4. táblázat tartalmazza. 
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Csoport mérete 




(%) Ú R 
Novosphingobium hassiacum  98 0 1 -proteobaktériumok 
Agrobacterium rhizogenes  98 0 1 
Delftia acidovorans  100 40 13 
Chromobacterium sp.  96 3 8 
Ralstonia insidiosa  100 8 1 
-proteobaktériumok 
Ralstonia pickettii  100 0 1 
Enterobacter aerogenes  100 7 3 
Serratia marcescens spp. sakuensis 







Acinetobacter johnsonii  99 2 0 
-proteobaktériumok 
Stenotrophomonas maltophilia  99 1 3 
Gram pozitív 
baktériumok Bacillus cereus  99 5 0 
4. táblázat. Az izolált baktériumok és minták szerinti eloszlásuk a R és Ú 
vízmintákban.
A táblázatból jól látszik, hogy bár mindkét vízmintában a  -
proteobaktériumokhoz tartozó Delftia nemzetség tagjai dominálnak, a kimerül ben lév
m gyantáról származó vízben (R) számuk harmadára csökken.  
Az általunk izolált -proteobaktériumok második legnagyobb csoportját a 
Chromobacterium sp., a  harmadikat a Ralstonia sp. alkotja. Az el bbi száma az R 
mintában közel háromszorosára n l, míg az utóbbi esetében ennek éppen ellenkez je 
figyelhet  meg: a Ralstonia nemzetséghez tartozó törzsek száma a negyedére csökken. 
Érdekes, de tény, hogy a Bacillus nemzetség tagját csak az újonnan indított 
vízben, míg az -proteobaktériumokhoz tartozó Novosphingobium és Agrobacterium
nemzetség képvisel i csak a kimerül ben lév  gyantáról származó vízb l kimutathatók.  
A -proteobaktériumok két domináns csoportját az Enterobacteriaceae családhoz 
tartozó Serratia és Enterobacter nemzetségek alkotják. Az R mintában az Enterobacter
esetben a törzsek száma a felére csökken, a Serratia nemzetség esetében viszont 
négyszeresére n l. Mellettük megjelennek az Ú mintában az Acinetobacter nemzetség 
képvisel je, illetve mindkét vízb l kimutatható a Stenotrophomonas sp. 
A vizsgált biofilm mintából (EK) kitenyésztett baktériumtörzsek legtöbbje Gram-
pozitív szervezet Firmicutes dominanciával és az aktinobaktériumok képvisel ivel. A 
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második legnagyobb csoportot a -proteobaktériumok alkotják, melletük jelen vannak 
- proteobaktériumok, valamint megtalálható a CFB csoport néhány képvisel je is. A 
magasabb (taxonómiai) leszármazási ágak megoszlását az 5. ábra, a biofilm mintából 




























































száma) Filogenetikai csoport 
Legközelebbi baktérium 16S rDNS szekvencia 
hasonlóság (%) EK 
Agrobacterium tumefaciens 98-99 2 
Bradyrhizobium elkanii 98-99 2 
Blastobacter denitrificans 98-99 2 
-proteobaktériumok
Photorhizobium thomsonianum 97 1 
Variovorax paradoxus  4 -proteobaktériumok 
Ralstonia insidiosa
Ralstonia pickettii 98-99 19 
CFB Elizabethkingia meningoseptica 98 5 
Leifsonia xyli 
Leifsonia shinshuensis 97-98 3 
Microbacterium paraoxidans 99 1 
Brevibacterium casei 99 4 
Bacillus spp. 97-100 69 
Lactococcus lactis 99 1 
Gram-pozitív baktériumok 
Staphylococcus epidermidis 100 3 
5. táblázat. A tenyésztés során izolált baktériumok eloszlása az EK biofilm 
mintában. 
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Eredményeinkb l látszik, hogy a biofilm mintát a Gram-pozitív szervezetek 
(Bacillus spp., Staphylococcus epidermidis, Lactococcus lactis, Leifsonia xyli, Leifsonia
shinshuensis, Brevibacterium casei, Microbacterium paraoxidans) dominálják (69%). A 
kitenyésztett baktériumok közül legnagyobb számban a Bacillus nemzetség van jelen. A 
második nagy csoportot a -proteobaktériumok közül a Ralstonia nemzetség képvisel i 
(Ralstonia insidiosa, Ralstonia pickettii) alkotják (16%), mellettük a Variovorax 
paradoxus is detektálható. Jelen vannak az - (Agrobacterium tumefaciens, 
Blastobacter denitrificans, Bradyrhizobium elkanii, Photorhizobium thomsonianum) és 
a CFB csoport képvisel i is (Elizabethkingia meningoseptica). 
6.3.3. A térfogat-kiegyenlít  tartály be- és kimen  ági vizeinek (TKE, TKU)  
            tenyésztéses vizsgálaton alapuló eredményei 
A mintákat a tenyésztéses vizsgálatok szerint a térfogat-kiegyenlít  (TK) tartály 
el tt és után is az -proteobaktériumok dominanciája (73%) jellemzi, de a relatív 
mennyiségük a TKU vízben közel kétszeres. A második legnagyobb csoportot a Gram-
pozitív baktériumok (20%) alkotják, melyeket a Firmicutes csoport dominál, mellettük 
kisebb számban aktinobaktériumok is jelen vannak. Kimutathatók még a - és -
proteobaktériumok is. A magasabb (taxonómiai) leszármazási ágak minták szerinti 





























































6. ábra. A magasabb (taxonómiai) leszármazási ágak minták szerinti 
eloszlása a TKE és TKU vízmintákban. 
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A vízmintákból kitenyésztett baktériumok faji szint  felsorolását és mintánkénti 
megoszlását összefoglalóan a 6. táblázat tartalmazza. 
Csoport mérete 
(izolált tözsek 




(%) TKE TKU 
Bradyrhizobium elkanii  
Bradyrhizobium japonicum  99-100 5 17 
Chelatococcus assacharovorans  96-97 1 0 
Mesorhizobium huakuii  99 5 1 





100 0 2 
- Proteobaktériumok Streolibacterium sp. 98 0 1 
- Proteobaktériumok Dyella japonica / koreensis  95-96 0 2 
Mycobacterium neoaurum  
Mycobacterium ginsengisoli G soil  100 1 2 
Staphylococcus epidermidis  100 0 1 
Gram-pozitív 
baktériumok 
Brevibacillus borstelensis  100 0 5 
6. táblázat. Az izolált baktériumok és minták szerinti eloszlásuk a TKE és 
TKU vízmintákban.
A tartály el tti vízmintában (TKE) szinte csak és kizárólag -proteobaktériumok 
találhatók meg (Bradyrhizobium sp., Chelatococcus asaccharovorans, Mesorhizobium 
huakuii). Megfigyelhet , hogy a tartályból kifolyó vízben (TKU) a Bradyrhizobium sp. 
száma közel négyszeresére n l, míg Mesorhizobium sp. esetében ennek éppen 
ellenkez je figyelhet  meg: a törzsek száma az ötödére csökken. A Gram-pozitív 
baktériumokat a Mycobacterium ginsengisoli képviseli. A tartály utáni vízben (TKU) a 
mikróbaközösség összetétele változatosabb képet mutat: az -proteobaktériumok eddig 
meglév  fajai mellett újabbak is megjelennek (Afipia felis), valamint fellelhet k a - 
(Sterolibacterium sp.) és -proteobaktériumok (feltételezhet en Dyella nemzetség), 
valamint a Gram-pozitív baktériumok (Mycobacterium neoaurum, Mycobacterium 
ginsengisoli, Staphylococcus epidermidis, Brevibacillus borstalensis) képvisel i is. 
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6.3.4. A víztisztítók (VT) kimen  ági vizeinek (I. VT ki, V. VT ki) tenyésztéses 
            vizsgálaton alapuló eredményei 
A tenyésztéses vizsgálat során kapott eredmények minták szerinti eloszlását a 































































7. ábra. A magasabb (taxonómiai) leszármazási ágak minták szerinti 
eloszlása az I. VT és V. VT vízmintákban. 
 A víztisztító (VT) mintákat a Gram-pozitív baktériumok dominanciája jellemzi. 
Az aktinobaktériumok azonos mennyiségben vannak jelen mindkét mintában, a 
Firmicutes képvisel inek mennyisége azonban az I. VT mintában közel kétszeres. A 
második legnagyobb csoportot mindkét mintában az -proteobaktériumok alkotják, 
melyeknek relatív mennyisége az I. VT vízben szintén közel kétszeres. Mindezek mellet 
mindkét mintában jelen vannak a CFB csoport képvisel i is. A - és -
proteobaktériumok csak az I. VT mintából mutathatók ki.  
A vízmintákból kitenyésztett baktériumok faji szint  felsorolását és mintánkénti 
megoszlását összefoglalóan a 7. táblázat szemlélteti. 
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Csoport mérete  
(izolált tözsek száma) Filogenetikai csoport 
Legközelebbi baktérium 16S rDNS szekvencia 
hasonlóság (%) I. VT V. VT 
Methylobacterium lusitanum 99 23 9 
Balneimonas flocculans 99-100 1 0 
Mesorhisobium sp. 100 0 3 
-
proteobaktériumok 
Kaistobacter sp. 98-99 0 1 
-
proteobaktériumok Ralstonia insidiosa 100 1 0 
-
proteobaktériumok Acinetobacter baumannii 100 1 0 
Micrococcus luteus 100 1 6 
Blastococcus aggregatus 99-100 2 0 
Rhodococcus pyridomonas 99 1 0 
Cellulosimicrobium cellulans 99-100 3 0 
Micromonospora aurantiaca 99 5 0 
Arthrobacter sp. 100 0 3 
Microbacterium sp. 100 0 1 
Knoellia sp. 100 0 1 
Agrococcus sp. 100 0 1 
Bacillus sp. 100 14 8 
Paenibacillus glucanolyticus 99 5 0 
Gram pozitív 
baktériumok 
Staphylococcus sp. 100 0 2 
Terrimonas lutea 99 7 0 CFB
Saprospiraceae 99 0 1 
7. táblázat. Az izolált baktériumok és eloszlásuk az I. VT és V. VT 
vízmintákban. 
Mindkét mintában el forduló szervezetekként a Methylobacterium, a Bacillus és a 
Micrococcus nemzetség tagjait találjuk meg.  
Ha a primer (I. VT) és szekunder (V. VT) víztisztítók kimen  ági vizének
tenyészthet  baktérium közösségeit összehasonlítjuk, megállapítható, hogy az egyes 
VT-k nagyon hasonló közösségi összetétellel jellemezhet ek, azonban számos 
különbség található.  
Általános az aktinobaktériumok magas száma és nagyfokú diverzitása: bár az 
aktinobaktériumok száma mindkét VT mintában azonos, jellemz en eltér  mikróbák 
képvisel ivel találkozhatunk az egyes minták esetében, valamint az I. VT-ben lév
aktinobaktériumok (Micrococcus luteus, Blastococcus aggregatus, Rhodococcus 
pyridomonas, Cellulosimicrobium cellulans, Micromonospora aurantiaca) az V. VT-
hez képest (Micrococcus sp., Microbacterium sp., Arthrobacter sp., Agrococcus sp.,
Knoellia sp.) nagyobb fajszámmal vannak jelen.  
Az alacsony G + C értékkel jellemezhet  Firmicutes mennyisége az I. VT 
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mintában közel duplája az V. VT mintáénak, azonban mindkét mintában a Bacillus
nemzetség van jelen nagyobb fajszámmal. Mellettük az I. VT mintában a Paenibacillus 
glucanolyticus, az V. VT mintában a Staphylococcus sp. mutatható ki. 
Az -proteobaktériumok alkotta második legnagyobb csoportot a 
Methylobacterium nemzetség adja, az I. VT esetéban mennyiségük közel háromszoros. 
Mellettük az I. VT mintában a Balneimonas flocculans, az V. VT mintában a 
Mesorhisobium sp. és a Kaistobacter sp. detektálható. 
 Mindkét mintában eltér  fajok képviseletében vannak jelen a CFB csoport 
képvisel  is (I. VT- Terrimonas lutea, V. VT- Saprospiraceae) az I. VT-ben szintén 
nagyobb abundanciával. A - (Ralstonia insidiosa) és - (Acinetobacter baumannii)-
proteobaktériumok csak az I. VT tartályból mutathatók ki. 
Az I. VT mintából sikerült korábban még le nem írt baktériumokat is izolálni, 
melyek a I/28 és I/32 jelöléseket kapták (8. ábra). Ezen fajok jellemzésével a 
tudományra nézve új taxonok leírására is sor kerülhet. 
8. ábra Az izolált I/28 és I/32 törzsek teljes 16S rRNS génszekvenciája alapján 
készített törzsfa (Neighbor-Joining módszerrel és Kimura-2 paraméterrel). 
A filogenetikai fa 1000 ismétléssel létrehozott bootstrap konszenzus fa, amelyen az egyes elágazások 
mellett lév  számok mutatják, hogy az 1000 törzsfából milyen százalékban kaptuk meg az adott 
elágazást. Az ághosszak mértékegysége a bázis szubsztitúciók száma adott nukleotid pozícióban. Az 
elemzés MEGA 4.0 programcsomag segítségével történt. 
 I-28
 I-32
 Sediminibacterium salmoneum NJ-44 (NR044197)
 Solibius ginsengiterrae DCY13 (EF067860)
 Filimonas lacunae YT21 (NR041639)
 Niastella yeongjuensis GR20-13 (NR043672)
 Niastella koreensis GR20-10 (NR043673)
 Flavisolibacter ginsengiterrae Gsoil 492 (NR041499)
 Trachelomonas volvocinopsis UTEX13 (FJ719709)
 Terrimonas ferruginea DSM 30193 (NR042494)
 Lacibacter cauensis NJ-8 (NR044517)












Az I/28 és I/32 izolátumok a Bacteroidetes/Chlorobi csoport – Bacteroidetes – 
Sphingobacteriia – Sphingobacteriales - Chitinophagaceae csoportba sorolható, 
legközelebbi filogenetikai rokona a Solibius ginsengiterrae DCY13 (93 % 16S rRNS 
génszekvencia hasonlóság). 
Sikerült kitenyészteni és leírni egy nemzetség- és faj szinten is új 
aktinobaktériumot a rendszerb l, mely az Aquipuribacter hungaricus (DSM 21674T; 
NCAIM B 02333T) elnevezést kapta (Tóth és mtsai., 2011). Jellemz en Gram-pozitív, 
mozgással nem rendelkez , kokkusz-pálca sejtciklussal rendelkez , obligát aerob, 
kemoorganotróf szervezet. A telepek halvány narancssárga szín ek R2A agaron 7 nap 
inkubáció után. Kataláz pozitív, oxidáz negatív. 2,5 %-os NaCl koncentrációig mutat 
növekedést. 20-37 °C-os h mérséklet tartományban növekszik, az optimális növekedési 
h mérséklete 20-28 °C, pH optimuma 7-8. Nincs nitrát- nitrit redukció. Szénforrásként 
L-arabinózt és kálium-5-ketoglukonátot hasznosít, de sok D-cukrot nem (D-xylóz, D-
fruktóz, D-galaktóz, D-glükóz, D-mannitol, arbutin, D-cellobióz D-maltóz, D-laktóz, D-
melibióz, D-szacharóz, D-trehalóz, D-raffinóz, gentiobióz, N-acetyl-glükózamin 
andszalicin). Eszkulin hidrolízis van, de indol-és H2S-termelés nincs. Enzimek közül 
alkalikus foszfatázt, acidofoszfatázt, észterázt (C4), észteráz lipázt (C8), leucin 
arilamidázt, -kimotripszint, valin arilamidátot, N-acetil-glükozaminidázt, -
galaktozidázt, - galaktozidázt, - és - glükozidázt termel, de nafto-AS-BI-
foszfohidrolázt és tripszint nem. A peptidoglikán mezo-diaminopimelinsavat tartalmaz. 
F  menakinonja az MK-10(4). F  membránzsírsavai: anteizo-C15:0, C18:1 9c és 
C16:0. G+C tartalom 75 mol%. A 16S rRNS génszekvencia alapján a  Micrococcineae 
alrend, Intrasporangiaceae család tagja, legközelebbi filogenetikai rokona az 
Arsenicicoccus bolidensis CCUG 47306T (94,3 % 16S rDNS szekvencia hasonlóság) (9. 
ábra).  
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9. ábra Az izolált IV/75 törzs teljes 16S rRNS génszekvenciája alapján készített 
törzsfa (Neighbor-Joining módszerrel és Kimura-2 paraméterrel). 
A filogenetikai fa 1000 ismétléssel létrehozott bootstrap konszenzus fa, amelyen az egyes elágazások 
mellett lév  számok mutatják, hogy az 1000 törzsfából milyen százalékban kaptuk meg az adott 
elágazást. Az ághosszak mértékegysége a bázis szubsztitúciók száma adott nukleotid pozícióban. Az 
elemzés MEGA 4.0 programcsomag segítségével történt. 
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6.4. T-RFLP és a molekuláris klónkönyvtár eredményei 
6.4.1. A pótvízel készít  üzem mintáinak (Ú, R, EK, GY) T-RFLP vizsgálaton 
            alapuló eredményei és a klónkönyvtár elemzése 
Az els  mintavételb l származó T-RFLP vizsgálatok alapján diverz bakteriális 
közösséget találunk mind a víz (Ú, R), mind a biofilm (EK) és gyanta (GY) minták 
esetében. A Shannon-Weaver diverzitás indexek a következ k: HÚ- 3,87, HR- 4,19, 
HEK- 3,55, HGY- 3,04. Mivel ez alapján az újonnan indított és kimerül ben lév
gyantáról származó vízminta közül a kimerül ben lév  gyantáról származó vízminta (R) 
bizonyult a legdiverzebbnek, a klónozást és a klónkönyvtár elkészítését ebb l a 
mintából végeztük. 
A klónkönyvtár (188 feldolgozott klón) eredménye alapján elmondható, hogy a 











































































































10. ábra. A baktériumklónok eloszlása a magasabb (taxonómiai) 
leszármazási ágak szerint. 
Az azonosított klónok különböz  divíziókhoz tartoznak (10. ábra): a -
proteobaktérium szubdivízió alkotta klónok vannak jelen a legnagyobb százalékban 
(39,36%), az -proteobaktériumok és a CFB (Cytophaga-Flavobacterium-Bacteroidetes) 
csoport alkotja a második és harmadik (21,81 - 21,81%) nagyobb csoportot. Mellettük a 
- (4,79%) és - (1,06%) proteobaktériumok, a zöld fonalas anaerob fototróf 
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baktériumok (Chloroflexi) (1,60%), Cyanobacteriumok (3,72%), Chlamidiae (0,53%), 
Meiothermus sp. (2,66%) és az alacsony G+C (Firmicutes) (0,53%) tartalmú Gram-
pozitív baktériumok is jelen vannak. A klónozás eredményét részletesen a 8. táblázat 
tartalmazza. 
8. táblázat. A magasabb (taxonómiai) leszármazási ágak és a klónszekvenciák 16S 
rDNS alapú filogenetikai hasonlósága a klónkönyvtár alapján az R vízmintában. 
A T-RFLP vizsgálatok eredményét a 11. ábra szemlélteti. A csúcsok azonosítása 
az R mintából létrehozott klónkönyvtár alapján történt.  
Filogenetikai csoport Legközelebbi bakteriális taxon 





Rhodobacteraceae  96 5 
Rhodobacter capsulatus  87 3 
Blastochloris viridis
(Rhodopseudomonas viridis) 95 5 
Novosphingobium hassiacum 97-99 13 
Sphingomonas sp. 99 7 
Methylosinus acidophilus 95 1 
Methylobacterium fujisawaense  99 1 
-proteobaktériumok 
Rubritepida flocculans 97 6 
Rhodoferax sp. 97-98 15 
nem  tenyészthet Alcaligenes  96 14 
nem  tenyészthet  Comamonadaceae  98 12 
Polynucleobacter necessarius 99 7 
Ideonella sp. 97 8 
nem tenyészthet Achromobacter sp. 97 10 
Aquaspirillum giesbergeri  96 1 
nem tenyészthet Methylophilus sp. 96-97 2 
nem tenyészthet Sterolibacter sp. 96 1 
Polaromonas rhizosphaerae  95 1 
Acidovorax sp. 97 1 
-proteobaktériumok 
Methylibium petroleipilum 96 2 
Legionella sp. 95 3 
Escherichia sp. 99 2 
-proteobaktériumok 
Silanimonas lenta  97 4 
-proteobaktériumok Polyangium cellulosum  90 2 
Chloroflexi nem  tenyészthet  Chloroflexi 99 3 
Firmicutes nem tenyészthet Firmicutes sp. 99 1 
nem tenyészthet  Cyanobacterium  98 5 Cyanobacterium 
Synechococcus rubescens  98 2 
Chlamidiae nem  tenyészthet Verrucomicrobium 97 1 
Meiothermus Meiothermus cerbereus 94 5 
nem tenyésztett édesvízi 
baktérium klón 
nem tenyészthet  édesvízi baktérium 
klón 99 4 
Paludibacter propionicigenes  94 3 
nem tenyészthet  Bacteroidetes 87-99 33 
Flexibacter sp. 93 3 
CFB 
Flavobacterium succinicans 98 2 
11. ábra. A pótvízel készít b l származó víz (Ú, R), biofilm (EK) és a kevert ágyas ioncserél  gyanta (GY) minták AluI restrikciós 
enzimmel készült T-RFLP kromatogramjai.  
A T-RFLP vizsgálat alapján elmondható, hogy a vízminták - Ú és R - profilja 
diverz, eltérést a vízminták között els sorban a T-RF-ek arányaiban (görbe alatti 
terület) lehet látni. A két víz nagyon hasonló fajösszetétellel rendelkezik: az 
alapmikrobiótát mindkét vízben az - (Methylosinus sp., Novosphingobium sp.), - 
(Polynucleobacter sp., Rhodoferax sp.) és  (Silanimonas sp.)- proteobaktériumok, 
valamint a CFB (Bacteroidetes) és cianobaktériumok (Synechococcus sp.) alkotják. A 
domináns csúcsokban jelent s eltérés, dominancia-váltás tapasztalható: a régi gyantáról 
származó vizet (R) a Chromobacterium nemzetség dominálja, a regenerált gyantáról 
származó vízben (Ú) helyére a 198 hosszúságú T-RF-fel (terminális restrikciós 
fragmenttel) rendelkez , nem azonosított baktérium lép. Jellemz  továbbá, hogy a 
kimerül ben lév  gyantáról származó vízben (R) egyes baktériumok (Polynucleobacter 
sp., Rhodoferax sp., Bacteroidetes, Novosphingobium hassiacum) elszaporodnak (csúcs 
alatti terület) és mellettük újabbak (Blastochloris sp., Delftia sp.) jelennek meg vagy 
t nnek (Verrucomicrobium, Chloroflexi) el . 
A nyálkás bevonat (EK) T-RFLP profilja is diverz mikrobióta jelenlétére utal: a 
mintát alapvet en a 171 hosszúságú T-RF-el bíró, nem azonosított baktérium 
dominálja, mellette megtalálhatók az - (Methylosinus sp., Methylobacterium sp., 
Novosphingobium sp.), - (Chromobacterium sp., Polynucleobacter sp., 
Achromobacter sp., Rhodoferax sp.) és  (Enterobacter sp.)- proteobaktériumok is. A 
fonalas baktériumok elszaporodhatnak és megjelennek szigorúan anaerob baktériumok 
(Peptostreptococcus sp.) is.  
Az ioncserél  gyantára jellemz  a Methylosinus sp. ( -proteobaktérium) 
dominancia. Csak ebben a mintában jellemz  a Sterolibacterium ( - proteobaktérium), 
Polyangium ( -proteobaktérium) nemzetségek jelenléte. Mellettük - (Ideonella sp.), 
(Silanimonas sp.)- proteobaktériumok és CFB (Flexibacter sp., Bacteroidetes) csoport 
képvisel i is detektálhatók.. 
A gyanta mintában domináns csúcsot adó Methylosinus acidophilus valamint 
Bacteroidetes, Silanimonas nemzetség a vízmintákban is megtalálható. 
A víz és biofilm mintákban egyaránt fellelhet  a mennyiségében nem, vagy csak 
alig változó Polynucleobacter sp., a f leg a vízmintákban nagyobb mennyiségben lév
Rhodoferax sp. és Novosphingobium sp. 
Mind a négy mintában megtalálható a gyantában domináns Methylosinus sp., 
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valamint a - proteobaktériumok, azonban az utóbbi esetében megfigyelhet , hogy a 
vizekben és gyanta mintában el forduló Silanimonas sp. helyébe a biofilm mintában az 
Enterobacter nemzetség lép. 
6.4.2. A térfogat-kiegyenlít  tartály be- és kimen  ági vizeinek (TKE, TKU)  
            T-RFLP vizsgálaton alapuló eredményei 
A tenyésztést l független vizsgálatok eredményét az AluI restrikciós enzimmel 
kapott kromatogramok szemléltetik (12. ábra).  
12. ábra. A vízminták (TKE és TKU) AluI restrikciós enzimmel készült 
 T-RFLP kromatogramjai. A csúcsok azonosítása a korábban létrehozott klónkönyvtár alapján történt. 
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A TKE és TKU kromatogramokat összehasonlítva számos különbség fedezhet
fel, bár mindkét minta változatos T-RFLP profillal (HTKE- 4,27; HTKU- 3,86) 
jellemezhet . Érdekes, hogy a kifolyó víz diverzitás indexe kicsit csökken. A T-RFLP 
profilokat összehasonlítva megfigyelhet , hogy a minták között különbségek a 
baktériumok fajösszetételében és a bakteriális közösségszerkezetben is mutatkoznak. A 
mindkét vízmintában megtalálható mikrobiótát az - (Sphingomonas sp., 
Novosphingobium sp.), - (Sterolibacterium sp., Rhodoferax sp.) proteobaktériumok, 
cianobaktériumok és Firmicutes (Peptostreptococcus sp.) képvisel i alkotják. 
A bejöv  (TKE) vízmintát a cianobaktériumok (nem tenyészthet
Cyanobacterium, Synechococcus sp.)-ok és az -proteobaktériumok (Sphingomonas sp., 
Novosphingobium hassiacum) dominálják mellettük jelen vannak a Verrucomicrobium
és az alapmikrobiótában fellelhet -proteobaktériumok egyéb képvisel i is 
(Polaromonas sp., Chromobacterium sp.).  
A kifolyó (TKU) vízmintában a dominancia viszonyok megváltoznak: uralkodó 
szervezetekké a Firmicutes képvisel je (Peptostreptococcus sp.) és a -
proteobaktériumok (Rhodoferax sp., Polynucleobacter sp., Sterolibacter sp.) válnak, 
mellettük megjelennek a -proteobaktériumok (Silanimonas sp.) és CFB csoport 
(Bacteroidetes) tagjai is.  
Számos mikróba a tározás során elt nik (Chromobacterium sp., 
Verrucomicrobium, Synechococcus sp., 226- és 234 T-RF-fel jellemezhet  mikróba, 
Polaromonas sp.), vannak, melyek megjelennek (Silanimonas sp., Polynucleobacter sp., 
Bacteroidetes). Sok mikróba elszaporodik (csúcs alatti terület megn ): Sterolibacterium
sp., 198 T-RF-fel jellemezhet  mikróba, Sphingomonas sp., Peptostreptococcus sp., 
Novosphingobium sp., Rhodoferax sp. 
6.4.3. A víztisztítók (VT) be- és kimen  ági vizeinek (I. VT be/ki, V. VT be/ki) 
            T-RFLP vizsgálaton alapuló eredményei 
A víztisztító tartályok esetében a tenyésztést l független vizsgálatok eredményét 
az AluI restrikciós enzimmel kapott kromatogramok szemléltetik (13. ábra). 
13. ábra. A víztisztító tartályokból (VT) származó vízminták AluI restrikciós enzimmel készült kromatogramjai.  
A csúcsok azonosítása a korábban létrehozott klónkönyvtár alapján történt. 
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A diverzitás indexek az egyes minták esetén a következ k: HI. VT be - 2,88¸ HI. VT ki 
- 3,15; HV. VT be - 2,27; HV. VT ki - 2,07. Mindkét víztisztító tartály mikróbaközösségei 
jellegzetesen különböznek és megfigyelhet  a bakteriális közösségi összetételben való 
váltás a tartályban való tartózkodást követ en.  
Az I. VT esetében a bejöv  vizet a CFB csoport képvisel je (Paludibacter sp.) és 
a 284 T-RF-fel jellemezhet  nem azonosított baktérium dominálja, mellettük 
megtalálhatók még az - (Methylosinus sp.), - (Polynucleobacter sp.), és - 
(Legionella sp.) proteobaktériumok képvisel i is. A kifolyó vízben a Methylosinus
nemzetség ( -proteobaktérium) dominánssá válása mellett megfigyelhet  filotípusok 
elt nése (Legionella sp., Paludibacter sp.), illetve számos megjelenése (Blastochloris
sp., Verrucomicrobium, Peptostreptococcus sp., Methylibium sp., Chloroflexi). A - 
proteobaktériumok esetében Polynucleobacter - Rhodoferax nemzetségváltás vigyelhet
meg.
Az V. VT be- és elfolyó vizét egyaránt az Acidovorax nemzetség dominálja, bár a 
kifolyó vízben mennyisége csökken (kismérték  csúcsintenzitás csökkenés). Mindkét 
vízben jelen vannak az - (Sphingomonas sp.) és - (Silanimonas sp.) -
proteobaktériumok. Emellett CFB (Bacteroidetes) - Firmicutes (Peptostreptococcus sp.) 
taxon váltás is megfigyelhet . 
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7. AZ EREDMÉNYEK ÉRTÉKELÉSE 
7.1. A tenyésztéses vizsgálatok során felhasznált táptalajok vs. tenyészthet ség  
       a vizsgált rendszerb l 
Az oligotróf mikroorganizmusok számos él helyen általánosan el forduló 
szervezetek. Azokat, melyek csak alacsony széntartalmú közegben képesek növekedni, 
obligát oligotrófoknak nevezzük (Ishida és Kadota, 1981; Fry, 1990). A nézet, miszerint 
az oligotróf szervezetek predesztináltan csak oligotróf környezetek l mutathatók ki, 
hamar megd lt, mivel számos eutróf mikroorganizmusról bizonyosodott be, hogy képes 
alkalmazkodni alacsony tápanyagtartalmú környezetekhez és ott úgynevezett fakultatív 
oligotróf módon élni. Ilyen baktériumokat például az  Enterobacteriaceae család (pl. 
Klebsiella sp., Enterobacter aerogenes, Serratia marcescens), vagy a Bacillus 
nemzetség tagjai között találhatunk, de ide tartozhat még a  Pseudomonas aeruginosa  
is (Ishida és mtsai, 1982 ; Tada és mtsai, 1995).  
A mikrobiológia évszázadok óta alkalmazott, alapvet  vizsgálati módszere a 
tenyésztés. Bár nyilvánvaló, hogy szelektív eljárásról van szó, mégis a különböz
összetétel  táptalajokon való mikroorganizmus-növekedés megfigyelése, 
tanulmányozása volt az alapja a biológiai diverzitás megismerésének. 
A hagyományos tenyésztéses technikákkal a baktérium-populáció kevesebb, mint 
1 %-a vonható tenyésztésbe. A baktériumok számos különböz  okból nem vonhatók 
tenyésztésbe annak ellenére, hogy életképesek. Ez az úgynevezett VBNC (viable but 
nonculturable) állapot (Xu és mtsai, 1982), melyet számos környezeti ok indukálhat, 
mint például a nem megfelel  táptalaj alkalmazása, vagy ha a baktériumok az 
életciklusuk nyugalmi szakaszát nem tudják megszakítani (például környezeti stressz- 
extém h mérséklet, pH, sókoncentráció, alacsony tápanyagkoncentráció, reaktív 
gyökök, stb.- hatására), de van olyan is, hogy az adott baktérium csak szintróf partner 
jelenlétében képes szaporodni.  
 Egy-egy adott táptalajon a táptalaj összetételének megfelel  anyagcseréj
baktériumtenyészet növekedésére számíthatunk. Korábbi tanulmányok rámutattak, hogy 
az adott környezeti minta feldolgozása során a tenyészthet  mikrobiális telepszám 
nagymértékben függ az alkalmazott táptalaj(ok) összetételét l illetve az inkubációs 
körülmény(ek)t l, akár 10-30 %-os varianciát is adva  (Bathgate, 1993; Marshall, 1998). 
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Számos mikróbáról, mely hagyományos, a tápanyagokat magas koncentrációban 
tartalamzó táptalajok alkalmazásával nem volt tenyésztésbe vonható, bebizonyosodott, 
hogy jelent s részük a tápanyagok széles spektrumát alacsonyabb koncentrációban 
tartalmazó tápközegekben tenyészthet vé válnak (Watve és mtsai, 2000). Bloomfield és 
munkatársainak (1998) kutatásai rámutattak, hogy például a VBNC állapotban lév
Escherichia coli tenyészthet sége (resuscitációja / felélesztése) alacsonyabb 
tápanyagkoncentráció mellett sokkal hatékonyabb. 
A tenyésztéses eljárás során a fent említetteken kívül a tenyésztési körülmények- 
aerob illetve anaerob- megválasztásakor figyelembe kell vennünk, hogy légz  (aerob, 
anaerob) vagy anaerob fermentáló szervezeteket kívánunk vizsgálni / kimutatni. 
Munkánk célja az er m  fiziko-kémiai paraméterei alapján nagy tisztaságú 
vizének és a rendszer egyéb, kardinális pontjai (cs felszín, víztisztítók) mikrobiális 
közösség-összetételének feltérképezése volt. Mivel ez irányú el zetes kutatási 
eredmények nem álltak rendelkezésünkre, a tenyésztéses vizsgálatok során 
alkalmazandó táptalajok megválasztásánál a következ  szempontokat vettük 
figyelembe: a rendszerben az üzemeltet  által rendszeresen mért fiziko-kémiai 
paraméterek alacsony szervetlen- és szervesanyagtartalommal jellemezhet  közeget 
indikáltak. Mivel ezek alapján oligotróf környezet vizsgálatára készültünk fel, a f leg 
szervetlen sókat, nyomelemeket tartalmazó M27 táptalaj, illetve a szervetlen és szerves 
tápanyagforrásokat közel egyenl  arányban tartalmazó R2A táptalaj alkalmazása került 
kiválasztásra. Azonban, mivel a rendszerben korróziós jelenségeket tapasztaltak, 
melyek kialakulásáért a fiziko-kémiai alapú korrózión túl valószín síthet en 
(biofilmekbe szervez d ) mikróbák által indukált korróziós folyamatok is felel sek, 
ezért a tenyésztéses vizsgálatokba amagasabb tápanyagkoncentrációt igényl
szervezetek kimutatására általánosan használt, szerves tápanyagforrásokban dúsabb 
TSA táptalajt is bevontuk. 
Eredményeink azt mutatják, hogy a számolható heterotróf csíraszámok az R2A 
táptalajon minden esetben szignifikánsan magasabbak a másik két táptalajon (M27, 
TSA) számolható csíraszám értékekhez képest (57. oldal 2. áblázat). Hasonló 
eredményeket kaptak Governal és munkatársai (1991) egy félvezet ipari létesítmény 
ultra tiszta vizét és Nagarkar és munkatársai (2001) egy aszeptikus gyógyszergyári 
egység vizét vizsgálva. Munkájuk során TSA és R2A, valamint az utóbbi 
összetételéhez nagyon hasonló Ravan táptalajokat alkalmaztak. 
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Eredményeink azt is mutatják, hogy az M27 táptalaj csíraszám értékei az R2A és 
TSA táptalajokon tapasztalható értékek közé esnek. Ez arra utalhat, hogy a rendszerben 
elég nagy számban lehetnek jelen a szinte csak szervetlen tápanyagokat hasznosító 
mikroorganizmusok. A vizsgált rendszerben lév  oligotróf szervezetek tenyésztésére 
alkalmasnak bizonyult. 
Megfigyelhet  továbbá, hogy az M27 és TSA táptalajokról számolt CFU értékek 
legjobban egymáshoz hasonlítanak, melyek két széls séges tápanyag-paramétert 
képviselnek: az M27 táptalaj f leg szervetlen sókat, kevés szerves tápanyagot tartalmaz, 
így valószín leg a rendszerben nem ennyire oligotróf, hanem egy kicsit nagyobb 
tápanyag-igénnyel rendelekez  szervezetek vannak; a TSA túl dús táptalajnak bizonyul, 
ami esetünkben gátló tényez  lehet a rendszerben lév  oligotróf szervezetek 
kitenyésztésekor. 
A fenti eredményeket összevetve tehát megállapítható, hogy az általunk használt 
rendszerben az R2A táptalaj bizonyul a legalkalmasabbnak a rendszerben alkalmazott 
nagy tiszatságú víz tenyésztéses vizsgálataira. 
Következ  lépésben érdemes pár szót szólni a vizsgált rendszerb l származó 
izolátumok alkalmazott táptalajok szerinti megoszlásáról (58. oldal 3. táblázat). A 
pótvízel készít  üzem regenerált gyantájáról újonnan indított víz (Ú), a 
térfogatkiegyenlít -tartályba bemen  víz (TKE), valamint a primer köri vizet tisztító 
I.VT  víztisztító kifolyó ági víz esetében megfigyelhet , hogy bár a minták három 
különböz  helyr l és három különböz  id pontból (sorrendben az els , a második és a 
harmadik mintavételb l, szekvenciálisan közel egy éves mintavételi periódussal) 
származnak, a kisebb tápanyag-tartalommal jellemezhet  táptalajokról (R2A, M27) 
több izolátum származik. Tehát onnan, ahol a rendszer különböz  pontjain „tiszta vizet” 
várunk. Mindez közvetett úton utalhat a rendszer oligotróf jellegére. Megfigyelhet
továbbá, hogy a kimerül ben lév  gyantáról származó víz (R), a térfogatkiegyenlít -
tartályból elfolyó víz (TKU), a szekunder köri vizet tisztító V. VT víztisztító kifolyó ági 
víz és nem utolsó sorban a vizsgált biofilm (EK) minták esetében az oligotrófabb M27 
táptalajról kevesebb izolátum származik, mint az R2A vagy TSA táptalajokról. A 
mintákban közös, hogy a rendszer „koszosabb”, azaz mikrobiálisan terheltebb részér l 
származnak. Az R, TKU és V. VT minták esetében az elfolyó vizek mikrobiális 
terheltségének növekedéséhez hozzájárulhatnak a gyantákon, vagy a tartályban 
kialakuló és leszakadó biofilmek; a tartályban esetlegesen el forduló flokkulumképz
baktériumok növelhetik a planktonikus mikrobiális biomasszát. A könyökcs ben 
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kialakult, fehér, nyálkás biofilm áramlástól védett könyökcsövi szakaszról származik, 
ahol a cs  szénacélból készült és butil típusú gumival van bevonva. Nem meglep  tehát, 
hogy a fent említett minták esetében a tápanyagban dúsabb táptalajokon az izolátumok 
száma magasabb. A gyanták és a gumibevonat kémiai szerkezetüknél fogva (divinil-
benzol alapú) számos mikróba számára ideális tápanyagforrást jelenthet. A kialakuló 
biofilmekben tápanyagok akkumulálódnak, hatékonyabb közösségi anyagcsere alakul 
ki, számos hasznosítható anyagcseretermék feldúsulhat, magasabb csíra- és sejtszámot 
eredményezve. 
7.2. Tenyészthet  csíraszám vs. direkt sejtszám 
Az elmúlt évtizedekben fénysebességgel fejl dtek a molekuláris biológiai 
technikák.  Alkalmazásukon alapuló kutatások világossá tették, hogy a hagyományos 
tenyésztésen alapuló technikákkal a mikrobiális diverzitás alulbecsült: a lemezeléssel 
kapott csíraszám-értékekkel akár több nagyságrenddel kisebb sejtszámot becsülhetünk, 
mint például fluoreszcens mikroszkópos vizsgálatokkal (Bintrim és mtsai, 1997; 
Torsvik és mtsai, 1991; Watve és mtsai, 2000).  
Munkánk során általánosságban megállapítható, hogy a vízminták direkt 
szélesztésb l származó heterotróf csíraszáma megfelel a tiszta víz / ivóvíz 
kategóriának, kivételt képez a sótalanvíz tartály utáni vízminta (TKU), melyben közel 
40x-es csíraszám növekedést tapasztaltunk (390 CFU/ml).  
A kimerül ben lév  gyantáról származó vízben (R) lév  heterotróf csíraszám 
közel kétszerese a regenerált gyantáról származóhoz képest. Hasonló arányokat találtak 
Sarró és munkatársai (2005). A jelenség magyarázatául szolgálhat, hogy a kéthetes 
folyamatos használat során a gyantán él bevonatok képz dhetnek, a mikróbák 
feldúsulhatnak, a biofilmek leszakadhatnak és a  vízbe kerülhetnek. 
A víztisztítók (VT) esetében a primer köri vizet tisztító, nem regenerált két éves 
gyantáról származó I. VT kifolyó vizének heterotróf csíraszáma kétszerese a szekunder 
köri h hordozót tisztító V. VT egy éves, regenerált gyantáról származó vizének 
heterotróf csíraszámának. Ez meglep , hiszen a primer köri víz elvileg tisztább a 
szekunder körinél, ezért az V. VT-hez képest alacsonyabb csíraszámot várnánk. 
Azonban mivel a víztisztító gyantája nem regenerált és 2 éves, ezért mikróbák 
megtelepedése, elszaporodása, vízbe kerülése nagyobb mérték  lehet. 
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Az egész rendszerben megfigyelhet , hogy a viszonylag alacsony CFU értékek, 2 
illetve 3 nagyságrenddel nagyobb direkt sejtszámokkal párosulnak. Eredményeink 
megegyeznek Fuhrman és Campbell (1998), valamint Watve és munkatársai (2000) 
kutatásainak eredményeivel. 
Megfigyelhet  továbbá, hogy a befolyó vizek (I. VT be, V, VT be) direkt 
sejtszám értékei a kifolyó vizek (I. VT ki, V. VT ki) értékeihez képest egy 
nagyságrenddel kisebbek, kivéve a TKE-TKU minták esetében, ahol is a nagyságrend 
változatlan marad a mintákban, de közel háromszoros sejtszámnövekedés tapasztalható 
a TKU esetén. A heterotróf csíraszámbecslésb l és a direkt sejtszámlálásból is kit nik, 
hogy a baktériumok a víztartályban (TK), illetve a gyantákon való tartózkodás során 
feldúsulnak. Ennek feltételezett oka lehet a tartályban lév  víz pangása, az id nkénti 
víztestmozgásoknak köszönhet en a tartály falán lév  biofilmek leszakadása, vízbe 
kerülése. A víz pangása miatt a tartályfelületeken, s t a víz felszínén is (neuszton) a 
mikróbák „kiülnek”, bevonatokat, biofilmeket képeznek. A tartályokban a 
cs rendszerekkel ellentétben relatíve kisebb a kolonizálható felület (felület térfogat 
arány), azonban a tartályokban a vízmozgások kisebbek, ami lehet vé teszi a mikróbák 
gyors felülethez rögzülését, biofilmek képzését. A gyanták felülete pedig mind a 
kolonozálható felület nagysága, mind a dús tápanyagforrás miatt ideális helyet nyújthat 
a bakteriális adhéziónak. 
Érdemes pár gondolat erejéig madártávlatból egy pillantást vetni a rendszerre. A 
rendszert és a mintavételi pontokat sematikusan bemutató ábráról (43. oldal 2. ábra) 
kit nik, hogy a primer köri TKU és I. VT be minták, valamint a szekunder köri Ú, R, 
TKE és V. VT be minták lényegében azonos forrásúak, csak a rendszer különböz
pontjairól különböz  id ben vett mintákat takarnak. Az el bbi esetben a csíra- és 
sejtszám nagyságrendbeli csökkenése még egy év elteltével is megfigyelhet  a 
rendszerben, az utóbbi esteben az azonos nagyságrend  CFU értékek a sejtszámban 
való nagyságrendi csökkenéssel párosulnak. Ezen jelenségek magyarázata a primer-és 
szekunder köri tulajdonságokkal lehet összefüggésben: a magas h mérséklet, a 
fizikokémiai paraméterek változása a mikróbák számában  is leképez dik. 
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7.3. A pótvíz el készít  rendszer részletes mikrobiológiai elemzése 
7.3.1. SEM vizsgálatok 
Irodalmi adatokból ismert, hogy a víztisztító rendszerekben lev  különböz
felületek ideális felületeket nyújtanak a mikrobiális adhéziónak. Számos kutatás 
bebizonyította, hogy bár a nagytisztaságú vizek csak nyomokban tartalmaznak szerves 
és szervetlen molekulákat, a mikroorganizmusok nemcsak túlélnek, hanem képesek 
megtelepedni, szaporodni, ezáltal biofilmet képezni ilyen nagy tiszatságú vizet 
alkalmazó rendszerekben (Chen és mtsai, 2004; Kawai és mtsai, 2002; Kulakov és 
mtsai, 2002). Az általunk kimutatott mikróbák többsége kemorganotróf szervezet, 
melyek számára szén- és energiaforrásként szolgálhatnak az adott rendszerben használt 
i) ioncserél  gyanták vagy membránok; ii) a felületek bevonására használt anyagok, 
mint pédául gumi vagy epoxi bevonatok; iii) a rendszerben maradó huminsavak; iv) a 
litoautotróf mikróbák által a rendszerbe jutó bels  szervesanyag terhelés.  
Amikor a növekedéshez szükséges szén- és energiaforrások limitáló 
mennyiségben hozzáférhet ek a mikroorgnizmusok számára, különböz  túlélési 
stratégiák kialakítására kényszerülnek: csökken  szaporodási intenzitás mellett 
sejtméretcsökkenéssel, felületekhez rögzült életmód kialakításával válaszolnak a 
megváltozott környezeti feltételekre (Costerton, 1987). A mikrobiális biofilmképzés 
általános túlélési stratégia, mivel a felszínen kialakított mikrokolóniákban lehet ség 
nyílik a tápanyagkoncentrációra, hatékonyabb közözösségi anyagcserefolyamatok 
kialakítására, az esetlegesen limitáló mennyiségben jelen lév  oxigén, illetve bizonyos 
tápanyagok akkumulálására, ráadásul a biofilm hatékony védelmi barriert nyújt(hat) a 
rendszerben használt esetleges vegyszerekkel szemben.  
Bár az általunk vizsgált, finomított sótalanított víz  oligotróf rendszer a mért 
fiziko-kémiai paraméterek alapján (KOI<0,1; vezet képesség <0,1 S/cm) a heterotróf 
szervezetek számára limitáló közeget jelent, az elektronmikroszkópos vizsgálatok 
direkt módon igazolták komplex biofilm meglétét, szignifikáns bakteriális növekedést 
és biofilm képz dést a pótvízel készít  rendszerben. Eredményeink megegyeznek 
korábbi tanulmányok megfigyeléseivel, melyekben szignifikáns biofilmképz dést 
mutattak ki különböz  oligotróf rendszerek (ivóvíz-, h cserél  rendszerek) 
cs vezetékeinek felszínén (Ridgway és Olson, 1982).  
A mikróbák között megfigyelhet k eukarióta szervezetek is (mikrogomba, 
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kovaalga, éleszt  sejtek), melyek egyrészt a vegetatív képleteknek, ellenálló 
sejtfalösszetételnek köszönhet en a vízkezelést túlélve és a „lassú sz r kön” átjutva 
kerülhetnek a tápvízb l a nagytisztaságú terekbe. Másrészt a rendszerben felhasznált 
anyagok, például az ioncserél  gyanták alkalmazása során nem figyelmen kívül 
hagyható tény, hogy az iparilag gyártott gyanták nem sterilen kerülnek a rendszerbe, 
így nem kizárható, hogy a vizsgált rendszer mikrobiális kontamináltságához 
hozzájárulnak.  
Figyelemreméltó a bimbózó, Hyphomicrobium szer  szervezetek jelenléte az 
elektronmikroszkópos képeken (6. fejezet, 6.1 pont, 3. ábra, F kép). Ezek is környezeti 
forrásokból, akár a Duna vizéb l származhatnak, a biofilmben azonban láthatóan 
dúsulnak, szaporodnak, akárcsak az egyéb baktériumok. A mikróbák a szaporodásukhoz 
szükséges energiaigényt több forrásból is fedezhetik: egyrészt hasznosíthatják a 
kevertágyas ioncserél  m gyantából kioldódó szerves komponenseket, vagy a 
szénacélcsövek felületét borító gumibevonat összetev it, másrészt a szabaddá váló 
szénacél cs  korróziója során felszabaduló elemi H2-t is oxidálhatják. A korróziós 
folyamatokhoz nagymértékben hozzájárulhatnak az elhalt sejtekb l felszabaduló 
anyagcseretermékek is. 
7.3.2. Tenyésztéses vizsgálatok a víz- és biofilm minták esetében 
7.3.2.1. Vízminták 
A kevertágyas ioncserél  gyantáról származó vizekb l (Ú, R) izolált 
mikroorganizmusok zöme általánosan el forduló szervezetek alacsony 
tápanyagtartalmú környezetekben. Számos tanulmány bizonyította, hogy legtöbb 
közülük, mint például a Ralstonia spp., Stenotrophomonas sp., Novosphingobium sp. 
jellemz  szervezetei ultra tiszta vizeknek (Matsuda és mtsai, 1996; Patterson és mtsai, 
1991; Soini és mtsai, 2002).  
A mindkét vizet domináló -proteobaktériumok közül a legtöbb izolátum a Delftia 
acidovorans fajhoz tartozik. A Delftia fajok ismerten „gumibontó” szervezetek, emellett 
részt vehetnek különböz  policiklusos aromás vegyületek, terpének, gyanták 
biodegradációjában is (Schleinitz és mtsai, 2004). A -proteobaktériumok második 
legnagyobb csoportját a Chromobacterium sp., a  harmadikat a Ralstonia sp. alkotja. Az 
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el z  ismerten aromás anyagok bontására képes szervezet (Schleinitz és mtsai, 2004). A 
Ralstonia nemzetség tagjait korábban radioaktív és/vagy oligotróf környezetekb l is 
izolálták és közismerten biomineralizációs és kemoszorpciós folyamatokban aktívan 
részt vev  mikróbák, miközben hidroxidokat, karbonátokat, vas-és mangán-oxid 
vegyületeket, illetve radionuklidokat képeznek (Kulakov és mtsai, 2002; Sarró és mtsai, 
2005). 
Az általunk izolált -proteobaktériumok két domináns csoportját az 
Enterobacteriaceae családhoz tartozó Serratia és Enterobacter nemzetségek alkotják. 
Fakultatív oligotróf szervezetek (Ishida és mtsai, 1982; Tada és mtsai, 1995), így nem 
meglep , hogy az általunk vizsgált rendszerb l is kimutathatóak. Képesek N2-fixációra 
(Neilson és Sparell, 1976), mely tápanyaglimitált közegben el nyt jelenthet a túlélésért 
és a tápanyagokért folytatott harcban. A Serratia marcesens tiszta vizekb l általánosan 
kimutatható szervezet (Hejazi és Falkiner, 1997), nagy biodegradációs képességgel 
rendelkezik (Li et al., 2008), így nem meglep , hogy a kimerül  gyantáról származó 
vizet (R) dominálja. Az Enterobacter nemzetség sok faja közismerten H2-autotróf is. A 
domináns fajok mellett az Acinetobacter és Stenotrophomonas nemzetségek is 
kimutathatóak, mely szervezetek széles tápanyag-hasznosítási spektummal 
rendelkeznek, nehezen bontható anyagok, például aromás vegyületek bontására ia 
képesek. A Stenotrophomonas az Enterobacter nemzetséghez hasonlóan H2- 
autotrófiára is képes.  
Érdekes, de tény, hogy a Bacillus nemzetség tagját csak az újonnan indított 
vízben, míg az -proteobaktériumokhoz tartozó Novosphingobium és Agrobacterium
nemzetség képvisel it csak a kimerül ben lév  gyantáról származó vízb l kimutatható. 
A Novosphingobiumok oligotróf vizekben is általánosan el forduló szervezetek, 
kiemelked  fontosságúak az aromás vegyületek széles spektrumának (fenolok, anilin, 
nitrobenzén, fenantrén) bontásában (Liu és mtsai, 2005; Notomista és mtsai, 2011). A 
rendszerben lév  korróziós folyamatok vonatkozásában fontos megemlítenünk H2-
termelési és hasznosítási képességüket. Nem elhanyagolható tény, hogy számos 
felületen (m anyag, gyanta, stb.) képesek él bevonatot képezni (Matsuyama, 2003; 
Notomista és mtsai, 2011), így tiszta vizekben kialakuló biofilmekb l is kimutatható 
szervezetek. Az Agrobacteriumok jelent s mennyiség  extracelluláris poliszacharid 
nyálka képzésére képes, biofilmek kialakításában, valamit a korrózió el idézésében, 
gyorsításában is jelent s szerepet játszó szervezetek. 
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Az Enterobacteriaceae család tagjai mellett a Bacillus nemzetségr l is kimutatták, 
hogy fakultatív oligotróf módon is képesek viselkedni. A nemzetség széles fiziológiai 
diverzitásal rendelkezik, és spóraformáló képességének köszönhet en a Bacillus fajok 
kedvez tlen környezeti feltételek között is rendkívül ellenállóak, így túlélhetik a 
víztisztítási folyamat során alkalmazott drasztikus eljárásokat is. Bár a Bacillus cereus 
fajok nem tipikusan oligotróf környezetekre jellemz  mikróbák, mégis számos fajukat 
izolálták már tiszta víz  rendszerekb l, ahol képesek voltak túlélni és részt vettek nagy 
mennyiség  fém irreverzibilis megkötésében (Ishida és mtsai, 1982; Sarró és mtsai, 
2005; Tada és mtsai, 1995). Az általunk vizsgált környezetbe feltehet en a gyanta 
regenerálása során használt vegyszerekb l, a nyersvízb l, illetve porszennyez déssel 
kerülhetnek be. 
7.3.2.2. Biofilm minta 
A vizsgált biofilmet a Bacillus nemzetség dominálja, mellette jelent s számban a 
Ralstonia nemzetség tagjai vannak jelen. Hasonló arányokat találtak Sarró és mtsai 
(2007), akik ultra tiszta viz  közegben kialakult biofilmeket (is) vizsgáltak. 
Eredményeink legf bb eltérése mindezen kutatásokéitól a Bacillus spp. dominanciája és 
diverzitása, valamint a -proteobaktériumok hiánya. Az általunk használt, 
tápanyagokban dús TSA táptalaj kedvez  lehet a Bacillus nemzetség tagjainak, így ezen 
nemzetség tagjait nagyobb izolátumszámmal nyerhettük ki a rendszerb l.
A biofilm mintából aerob légz , kemoorganotróf mikróbióta tenyészthet  ki 
(Ralstonia sp., Bradyrhizobium sp., Agrobacterium sp., Variovorax sp., Elizabethkingia 
sp., Microbacterium paraoxidans), de fermentációra képesek is megjelennek 
(Stapylococcus sp., Lactococcus sp.). Ez utóbbiak anaerob környezeti feltételeket 
teremtve el segíthetik anaerob/fakultatív anaerob baktériumok megtelepedését, 
szaporodását, illetve savképzésükkel a korróziós folyamatokat is gyorsíthatják. A 
Ralstonia, Blastobacter és Variovorax nemzetségekr l ismert, hogy egyes törzseik 
kemolitotrófan növekedhetnek H2 hasznosítás mellett, ezáltal szerepük lehet korróziós 
folyamatokban. A Staphylococcus, Bradyrhizobium, Lactococcus és az Agrobacterium
fajokra jellemz  a nagy mennyiség  exopoloiszacharid (EPS) képzése, ami a biofilm 
kialakulása, struktúráltsága szempontjából nagy jelent ség . A Bradyrhizobium fajok 
képesek nitrogén kötésre, melynek melléktermékeként H2 fejl dik. Kulakov és mtsai 
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(2002) szerint ultra tiszta vízb l izolált Bradyrhizobium törzsek 60%-ában a nitrogén 
fixációban szerepl  nifH gén kimutatható. A biofilm mintában azonosítottunk H2S 
termel  (Leifsonia xyli, Leifsonia shinshuensis) szervezeteket, melyeknek szerepe a 
korróziós folyamatok el idézésében, gyorsításában lehet.  
Eredményeink részben átfednek ultra tiszta vizeket, illetve a bennük kialakuló 
biofilmeket vizsgáló más kutatásokéival. Kulakov és mtsai (2002) ultra tiszta viz  ipari 
rendszerek mintáiból els sorban Gram-negatív szervezeteket, a Ralstonia, 
Bradyrhizobium és a Pseudomonas nemzetségek tagjait mutatta ki tenyésztéses alapon, 
R2A táptalajt alkalmazva. Chicote és munkatársai (2005) ultra tiszta vízb l származó 
mintákban a Ralstonia nemzetságet találták a tenyészthet  mikrobióta domináns 
csoportjának. Mellette megjelentek az általunk vizsgált mintából is kimutatott 
Bradyrhizobium, Staphylococcus, Microbacterium, Elizabethkingia és Bacillus
nemzettségek is. A Ralstonia, Agrobacterium és Bacillus nemzetségek képvisel it az 
általunk vizsgált létesítményben használt ultra tiszta vízb l is kimutattuk.   
7.3.3. Molekuláris vizsgálatok eredményeinek elemzése: klónozás és T-RFLP 
A klónok, illetve a T-RFLP profilokban azonosított mikroorganizmusok nagy 
része aerob, kemoorganotróf szervezet, de akad köztük fakultatív anaerob, s t szigorúan 
anaerob és fototróf (Blastochloris sp., Synechococcus sp., Chloroflexi) szervezet is. 
Meg kell azonban jegyeznünk, hogy a rendszer zárt volta révén fény szinte nincs a 
rendszerben, a fototróf mikróbák valószín leg a nyers vízb l, a víztisztítási 
folyamatokat túlélve kerülhetnek be a nagy tisztaságú vizet tartalmazó terekbe. 
Az azonosított klónok, baktériumok közül számos képes szerves savak (ecetsav, 
propionsav, borostyánk sav) képzésére (Blastochloris sp., Paludibacter 
propionicigenes, Flavobacterium succinicans, Verrucomicrobium) a szerves anyagok 
széles skáláját hasznosítva fakultatív anaerob vagy anaerob módon, így véve részt a 
korróziós folyamatok gyorsításában, indukálásában. 
Találhatók köztük fakultatív metilotróf / metanotróf mikroorganizmusok is, mint 
például a Methylobacterium sp. vagy a Methylosinus sp., mely tagjai természetes és 
ipari vízi környezetekb l általánosan izolálható szervezet. A tápanyagok széles skáláját 
képesek hasznosítani, így szerepet játszhatnak a gumi és gyanta anyagainak 
bontásában, valamint a korróziós folyamatok kialakításában. Jellemz en ú.n. egy-szén-
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vegyületeket (metanol, hangyasav, formaldehid, metán, metilaminok, metántiolok, 
vagy komplex szerves anyagok metoxi csoportjai) hasznosító szervezetek. Ezen 
tevékenységükkel ezeket az egyébként nem értékesíthet  szerves vegyületeket más 
mikroorganizmusok számára "hasznosíthatóvá konvertálják". 
A klónok között azonosítottuk a Rhodopseudomonas / Blastochloris nemzetség 
tagját is. Képesek H2-hasznosításra, sokféle szerves anyag bontására, valamint piruvát, 
cukrok fermentálására. Szerepet játszhatnak a korróziós folyamatokban savképzés, 
valamint a H2-fogyasztás révén. 
A Meiothermus cerbereus különböz  adhéziós faktorai révén er sen biofilmképz
szervezet, fonálképzésre is hajlamos. Enyhén termofil, alkalofil mikróba, az ipari 
biofilmekben általánosan el forduló domináns szervezetként írják le (Ekman és mtsai, 
2007, Raulio és mtsai, 2008).  
Klónozással sok nem tenyészthet  proteobaktérium klónt detektáltunk. Mivel ezek 
még eddig tenyésztésbe nem vont szervezetek, metabolikus aktivitásukról információval 
nem rendelkezünk, csak a rokonsági körére jellemz  mikroorganizmusok 
tulajdonságaiból következtethetünk. 
Az Ú és R vizekben hasonló alapmikrobióta jelenlétével találkozhatunk, bár 
megfigyelhet , hogy a kimerül ben lév  gyantáról származó vízben (R) a 
biofilmképzésben, valamint a nehezen bontható anyagok bontásában jelesked
baktériumok, mint például Polynucleobacter sp., Rhodoferax sp., Bacteroidetes, 
Novosphingobium hassiacum nagyobb mennyiségben vannak jelen az újonnan indított 
gyantáról származó vízhez (Ú) képest. 
A vizsgált nyálkás bevonatot képez  biofilm (EK) T-RFLP profilja is diverz 
mikrobióta jelenlétére utal: itt a mikróbák viszonylag védett, áramlási holttérben tudnak 
biofilmet képezni, komplex mikrobiális közösséget kialakítani. Fonalas baktériumok 
elszaporodhatnak és bár a rendszer kémiai paraméterei alapján aerobnak tekinthet  (a 
DO, oldott oxigén > 0,6 mg/l; adat nincs feltüntetve, a megbízást adó vállalat méri 
rendszeres id közönként), a vastag biofilmben kialakuló anaerob mikrohabitatokban 
szigorúan anaerob baktériumok (Peptostreptococcus sp.) is megjelennek.  
Az ioncserél  gyanta kiváló szervesanyag forrást biztosíthat számos 
mikroorganizmus részére: jellemz  a Methylosinus sp. dominanciája és a 
Sterolibacterium és Ideonella nemzetségek képvisel i csak a gyanta mintában 
detektálható, melyek valószín leg a divinil-benzol típusú gyanta különböz  anyagait 
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használják szervesanyag forrásként az anoxikus mikrohabitatokban. 
7.3.4. Az eredmények összefoglaló áttekintése a pótvíz el készít  rendszer 
            vonatkozásában 
A pásztázó elektronmikroszkópos, tenyésztéses és molekláris vizsgálatokon 
alapuló eredmények egyöntet en komplex mikrobiális közösséget tárnak fel a pótvíz 
el készít  rendszerben.  
A kimutatott baktériumok f  jellemz je, hogy képesek nehezen bontható 
(rekalcitráns) vegyületek bontására, valamint több közülük H2-autotróf, így részt 
vehetnek a vizsgált pótvízel készít  rendszert alkotó szénacél csövek korróziós 
folyamatainak indukálásában, illetve annak gyorsításában (Chen és mtsai, 2004). A 
komplex polimereket, ezáltal a tápanyagok széles spektrumát nyújtó keresztkötött 
divinil-benzol típusú ioncserél  gyanta, illetve a butil típusú cs gumibevonat ideális 
tápanyagforásként szolgálhat ezen szervezetek számára, így nyújtva megtelepedésre, 
szaporodásra alkalmas ideális közeget.  
A klónozás és a T-RFLP eredményei kiegészítik a tenyésztéses eredményeket: a 
Comamonadaceae, Rhodoferax, Alcaligenes, Achromobacter nemzetségek képvisel it 
csak molekuláris módszerekkel sikerült detektálni. Egyértelm en a -
proteobaktériumok dominanciája mutatható ki minden módszerrel, de más 
nemzetségek, fajok képvisel ivel: tenyésztéssel a Delftia sp., Chromobacterium sp., 
Ralstonia sp. nemzetség képvisel it, klónozással, illetve T-RFLP módszerrel a  
Rhodoferax sp., Alcaligenes sp., Aquaspirillum sp., Idionella sp. tagjait detektáltuk. 
Melletük megjelennek a hidrogén autotrófiára is képes - (pl. Sphingomonas sp.), - 
(Legionella sp., unc. Escherichia sp., Silanimonas lenta), - (Polyangium cellulosum)
proteobaktériumok képvisel i is, valamint fellelhet k zöld fonalas, anaerob fototróf 
baktériumok (Chloroflexi), a CFB (Cytophaga-Flavobacterium-Bacteroides) csoport 
tagjai és a metilotróf/metanotróf (Methylosinus sp., Methylobacterium sp.) baktériumok 
is. Az utóbbi csoport képvisel inek jelenléte az adott rendszerben figyelemre méltó, de 
nem meglep  jelenség és egyenesen következik a jelen lév  szervesanyag forrás 
típusából (ld. gyanta és gumibevonat anyaga). A fent felsorolt mikróbák számottev
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része (Rhodoferax sp., Alcaligenes sp., Achromobacter sp., Flexibacter sp., stb.) 
fakultatív kemolitotróf H2-autotróf. Számos korrozív, aerob, vasredukáló, valamint 
fakultatív vagy obligát anaerob környezetben kimutatták jelenlétüket (Penna et al., 
2002; Rao and Nair, 1998). S t, jelent s szerepet játszanak komplex szerves anyagok, 
mint például poliaromás szénhidrogének (PAH), poliklórozott bifenilek (PCB), 
m anyagok, fenolok, peszticidek bontásában, nem mellesleg képesek lehetnek nitrát 
redukcióra, fermentációra és szervas savak termelésére (Gu and Mitchell, 2001). Így 
látható, hogy a H2-autotróf szervezetek nemcsak a rendszerben lév  szerves anyag 
magas terheltségét okozhatják, hanem nagyban befolyásolják, s t generálják a rendszer 
szerkezeti elemein kialakuló korróziós folyamatokat. Kimutattunk ezen kívül 
vasdeponáló (Acinetobacter sp.) és vasredukcióban részt vev  (Bacillus sp., Serratia
sp., Rhodobacter sp.) nemzetségek képvisel it is. Ez nem meglep , hiszen a 
pótvízel készít -rendszer csövei szénacélból készültek, így azok bontásában, 
korróziójában ezen szervezetek fontos szerepet tölthetnek be. 
A SEM és T-RFLP vizsgálatok a biofilmben a fonalas baktériumok elszaporodását 
is indikálják. A molekuláris eredmények a biofilm esetén (T-RFLP) a tenyésztéses 
eredményekkel részben átfednek: mindkét módszerrel kimutatható az - és -
proteobaktériumok, valamint a Gram-pozitív baktériumok jelenléte, de más-más fajok, 
nemzetségek képvisel ivel. Tenyésztéssel a Gram-pozitív baktériumok jelent sebbnek 
mutatkoznak, mint a T-RFLP módszerrel. A biofilmben kimutathatók feltételezhet en 
víz eredet  baktériumok (Ralstonia sp, Bradyrhizobium sp., Rhodopseudomonas sp.). 
megfigyelhet  továbbá, hogy a vizekben és az elfolyó biofilm mintában egyaránt 
fellelhet  - feltehet en - gyanta eredet  mikrobiális kontamináció: a gyanta mintában 
domináns csúcsot adó Methylosinus acidophilus megjelenik ezen mintákban is. 
Eredményeink jelent sen hasonlítanak korábbi kutatások eredményeihez, melyek 
rámutattak, hogy a nagy tisztaságú vizek el állításánál felhasznált különböz
technológiák során használt membránok, gyantafelületek a víz endogén mikrobiótája 
által kolonizálódnak és a leszakadó biofilmek a tisztított vizek mikrobiális 
szennyez déséhez hozzájárulhatnak (Chen és mtsai, 2004; Kang és mtsai, 2004; Schafer 
és mtsai, 2005).  
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7.4. A térfogat-kiegyenlít  sótalanvíz tartály 
A pótvízel készít b l származó víz egy sótalanvizet tartalmazó tartályba (TK 
tartály) kerül, ahonnan folyamatosan adagolják a primer és szekunder körökre, valamint 
a marginális egységekre (különböz  technikai egységek, mint például laboratóriumok). 
A primer körre a víz adagolása az úgynevezett térfogatkiegyenlít  (TK) tartályból 
történik. Bár a primer kör szerkezeti elemeinek zömét ausztenites acél képezi, kardinális 
pontot jelent annak feltérképezése, hogy a primer körbe milyen mikrobiológiai 
terheltséggel bíró víz kerül. Ugyan a rozsdamenets acélfelület elméletileg mikróbák 
által nem, vagy csak nehezen kolonizálható (Arnold és Bailey, 2000), korábbi kutatások 
kimutatták, hogy az extrém fizikokémiai behatásoknak (magas h mérséklet, nyomás, 
korrozív vegyületek -savak- jelenléte az adott rendszerben) kitett rozsdamenets acél 
önmagában számos fajta korróziónak (kristályközi-, lyuk-, rés-, feszültségi korrózió) 
kitett anyag (Philip és Schweitzer, 1996). Számos, nagy tisztaságú vizet használó ipari 
létesítmény szerkezeti eleme készül rozsdamentes acélból a korróziós és egyéb romlási 
folyamatok megel zése céljából. Percival és munkatársai (1998) nagy tisztaságú 
vizekbe merített rozsdamenets acél felületeken kalakuló biofilmeket vizsgáltak. Az egy 
évig tartó vizsgálat alatt kimutatták, hogy biofilmek még ezen a fémfelületen is 
kialakulnak. A biofilmet diatómák, Pseudomonas sp., Methylobacterium sp., 
Acinetobacter sp., Corynebacterium/Arthrobacter sp. és Micrococcus sp. fajai alkották. 
 Figyelmünket éppen ezért tereljük át a primer kört ellátó TK tartály, az abba 
befolyó (TKE) és az arról lejöv  (TKU) víz mikrobiális kontamináltságának 
feltérképezésére.  
Az izolált baktériumok egy része kis szervesanyag-koncentrációjú környezetekben 
általában jellemz  (Chen és mtsai, 2004). Természetes környezetekb l könnyen 
izolálhatók (víz, talaj, növényi felszínek), néhány közülük opportunista patogénként 
(Afipia sp., Staphylococcus, Mycobacterium sp.) ismert. A Mycobacterium nemzetség 
tagjainak jelenléte nem meglep , hiszen ezek a baktériumok ellenálló, mikolsav-
tartalmú sejtfaluk révén számos extrém környezeti hatást is túlélnek, ezért valószín leg 
nem okoz gondot számukra az elemzett vizeket ér  „extremitások” túlélése. Vizekben 
általánosan el forduló szervezetek, gyakorta kimutathatók nagy tisztaságú vizekb l is 
(Dantec és mtsai, 2002; Kulakov és mtsai, 2002). Jellemz  igen lassú szaporodásuk és 
széleskör  xenobiotikum hasznosításuk. 
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Az izolált szervezetek többsége szigorúan aerob, kemoorganotróf, képesek 
alkalmazkodni alacsony tápanyag-koncentrációjú környezetekhez például PHB 
felhalmozás révén (Bradyrhizobium sp., Mesorhizobium sp.). Jellemz  rájuk, hogy 
szénhidrátok, szerves savak, aminosavak széles spektrumát képesek hasznosítani még 
elég kis koncentrációban is, szerves savak képzése közben. Néhány képes a légköri 
nitrogén megkötésére (Bradyrhizobium sp., Mesorhizobium sp.), több közülük nitrát 
légz  (Afipia sp., Staphylococcus sp., Brevibacillus sp., Bradyrhizobium sp., 
Sterolibacterium sp.), néhány hidrogén autotróf- a Bradyrhizobium sp. képes H2
jelenlétében növekedni, még alacsony oxigén koncentrációk mellett is. Vannak köztük 
fakultatív anaerob (Staphylococcus sp.) és anaeob légzésre is képes (Afipia sp.) 
szervezetek is. Több közülük vizek természetes mikrobiótáját alkotja (Afipia sp., 
Chelatococcus sp., Mycobacterium sp.). Tenyésztéses eredményeink nagyban egyeznek 
Sarró és mtsai (2005, 2007) tapasztalataival: az általuk vizsgált h t vízben található 
baktériumok számos nagyobb filogenetikai csoportba ( -, -, -proteobaktériumok, 
aktinobaktériumok és Firmicutes) tartoztak. 
A tenyésztéses és molekuláris módszerekkel kapott eredményeink 
összevetésével a mintákról komplex képet kapunk: mindkét módszerrel változatos 
bakteriális közösségi összetételt tártunk fel számos nagyobb filogenetikai csoport, pl. -
, - és -proteobaktériumok, CFB csoport (Bacteroidetes) és a Gram-pozitív 
baktériumok tagjainak jelenlétével. A TKE minta esetén mindkét módszerrel az -
proteobaktériumok dominanciáját mutattuk ki, bár eltér  fajösszetétellel. Mellettük a T-
RFLP módszerrel a Cyanobacterium-ok viszonylag nagy mennyiségét sikerült 
detektálnunk; jelenlétüket egyébként más ultra tiszta vizekb l is kimutatták (Chen és 
mtsai, 2004).  
A TKU minta tenyésztéses és molekuláris eredményeit vizsgálva kissé eltér
képet kapunk: míg az el bbi módszerrel f leg -proteobaktérium dominanciát 
detektáltunk, addig a molekuláris módszer a Firmicutes (Peptostreptococcus sp.) és -
proteobaktérumok dominanciáját mutatják. Mindez azért nem meglep , mert az 
alkalmazott tenyészkörülmények nem voltak alkalmasak anaerob mikroorganizmusok 
(pl. Peptostreptococcus sp., Bacteroidetes) kitenyésztésére. Mindemellett a csúcs alatti 
területnövekedés is megfigyelhet  mind a Firmicutes, mind a nem tenyésztett 
Sterolibacterium sp., Spingobacterium sp., Novosphingobium sp., Rhodoferax sp. 
esetében (csúcs alatti terület növekedése), ami ezen mikróbák valószín  feldúsulását 
mutatja.  
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A kimutatott baktériumok nagy része képes nagyobb polimerek bontására, biofilm 
képzésére: több közülük extracelluláris poliszacharid mátrixot termelhet, aminek a 
biofilm képzésben fontos szerepe lehet, így részt vehetnek a rendszerben tapasztalható 
korróziós folyamatok indukálásában. Jellemz  a hidrogén autotrófiára is képes - 
proteobaktériumok (pl. Sphingomonas sp., Novosphingobium sp., Bradyrhizobium sp.) 
és a  fakultatív kemolitotróf H2-autotróf Rhodoferax sp. jelenléte és elszaporodása. A 
kimutatott szervezetek zöme képes komplex szerves anyagok bontására, képesek 
lehetnek nitrogén-fixációra ill. nitrát redukcióra, fermentációra és szervas savak 
termelésére. A nagy víztároló/vízadagoló tartályokban a kis vízmozgás miatt 
víztisztítást túlél  mikróbák biofilmeket képezhetnek, elszaporodhatnak, korróziós 
folyamatokat indukálhatnak. A víztestmozgás miatti leszakadó biofilm 
mikróbapopulációja aztán a tartályból kikerülve növelheti a rendszerre jutó mikrobiális 
terheltséget. 
A tározás során a kisebb víztestmozgásoknak köszönhet en a tartályban masszív 
biofilmek alakulhatnak ki (mintázásukra a jelen kísérletsor keretében nem volt 
lehet ség), mely kedvez az anaerob baktériumok, mint például a Peptostreptococcus sp. 
és Bacteroidetes csoportba tartozó mikróbák elszaporodásának, mely az anaerobitás 
fokozódását is jelenti, ld. például a Peptostreptococcus dominancia TKU T-RFLP 
eredmény vonatkozásában. Ez két okra vezethet  vissza: (i) a vízben oldott oxigén 
mennyisége vagy biológiai, vagy egyéb okokból fogy, (ii) vastagabb biofilmek 
alakulhatnak ki fejlett anaerob közösségekkel. 
A tározás során a Cyanobacteriumok mennyisége nem, vagy csak kicsit 
változik, mely arra utalhat, hogy a rendszerbe a nyers vízb l kerülhetnek be, és túlélnek, 
de nem szaporodnak, vagy csak a DNS-ük által kimutathatóak a rendszerben.  
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7.5. A primer és szekunder köri víztisztító rendszer 
A primer kör vízellátása a térfogat-kiegyenlít  tartály vizéb l, a szekunder kör 
vízellátása a pótvízel készít b l történik. A rendszerekr l lejöv  vizek kevertágyas 
gyantákon kerülnek tisztításra. A gyantáról lejöv  vizek egy része a természetbe kerül 
vissza, kisebb hányada a rendszer bizonyos pontjain visszaforgatásra kerül. Munkánk 
során figyelmünket éppen ezért a primer és szekunder körök víztisztításon átesett 
vízmintáinak mikrobiális kontamináltságának feltérképezésére irányítottuk. 
Ha a primer köri vizet tisztító tartály (I. VT) és a szekunder köri vizet tisztító 
tartály (V. VT) tenyészthet  baktérium közösségeit magasabb taxonómiai szinteken 
összehasonlítjuk, megállapítható, hogy az egyes tartályok nagyon hasonló közösségi 
összetétellel jellemezhet ek, azonban sok különbség található. Ez valószín leg az egyes 
víztisztítók általános jellemz ivel hozható összefüggésbe (mindegyikben nagytisztaságú 
víz található, hasonló szerves mikroszennyez k vannak stb., tehát ehhez adaptálódott 
szervezeteket találunk), ugyanakkor mivel az egyes tartályok különböz  helyr l (primer 
vs. szekunder kör) származó vizeket tisztítanak, így bizonyos mikroorganizmusok 
forrása más és más, ráadásul a víztisztítókban alkalmazott gyanták korukban és 
regeneráltsági fokukban is eltér ek.  
Mindkét mintában általánosan el forduló szervezetekként a Methylobacter, a 
Bacillus és a Micrococcus nemzetség tagjait találjuk meg- ezen baktériumok 
tenyésztése egyszer , sokféle természetes forrásból is (talajok, vizek) izolálhatók. 
Megfigyelhet  az aktinobaktériumok magas száma és nagyfokú diverzitása, miként a 
Bacillus nemzetség nagy fajszáma is- a tenyésztési körülmények számukra kedvezett 
talán a leginkább. 
Az -proteobaktériumok alkotta második legnagyobb csoportot a valószín leg 
gyanta eredetre visszavezethet Methylobacterium nemzetség dominálja, bár számuk 
az I. VT minta esetében közel háromszoros. Ezt a jelenséget magyarázhatja a primer 
köri víztisztításra használt gyanta 2 éves kora, valamint az a tény, hogy nem 
regenárálják: így masszívabb biofilm tud képz dni a gyantában, melyekben a 
Methylobacteriumk számára ideális mikrokörnyezetek tudnak kialakulni. 
Az izolált baktériumok zöme aerob, kemoorganotróf szervezet, melyek jól 
növekednek szerves savak (Agrococcus sp.), cukrok, szénhidrátok jelenlétében, de 
megtalálhatók köztük oligokarbofilek is (Rhodococcus sp.). Vannak köztük 
aerob/mikroaerofil (Agrococcus sp.), fakultatív anaerob, fermentatív (Staphylococcus
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sp.) szervezetek is. Ez utóbbiak szerepet játszhatnak anaerob környezetek 
megteremtésében. 
Számos mikróba közülük szerves savakat termel (Rhodococcus sp., Agrococcus
sp.), képes a nitrát redukcióra (Staphylococcus sp., Rhodococcus sp., Micrococcus sp.). 
Található köztük H2-termel k (Mesorhizobium sp.) és hatékony H2-hasznosítók 
(Ralstonia sp., Methylobacterium sp.), opportunista patogének (Staphylococcus, 
Rhodococcus). A Ralstonia, Rhodococcus nemzetség tagjai jó xenobiotikum bontók, 
anyagok széles skáláját hasznosítják, köztük aromás komponenseket is, így képesek 
lehetnek a rendszerben lév  gumi felületek, valamint a gyanták bontására. 
Fontos kiemelni a Rhodococcus, Micrococcus nemzetség H2S termelését, mint 
er sen korrozív vegyület termelésére való képességét. 
A Methylobacterium sp. (Balneimonas sp. nagyon hasonló szervezet) tagjai 
kemoorganotróf, ill. fakultatív metilotróf szervezetek: képesek a H2, CH4, metilamin 
hasznosítására, valamint nitrát légzésre. Szerepet játszhatnak a gumi és gyanta 
anyagainak bontásában, valamint a korróziós folyamatok kialakításában. 
Az Arthrobacter nemzetség tagjai aerob kemoorganotróf, ill. szaprotróf 
szervezetek, biofilmekben gyakoriak. Mint a legtöbb aktinobaktérium, szerves 
mikroszennyez k bontásában jeleskednek. Kiszáradásnak, egyéb környezeti 
extremitásoknak relatíve jól ellenállnak ú.n. atrospóraképzésük miatt is. 
 A tenyésztéses és molekuláris módszerekkel kapott eredményeink 
összevetésével a mintákról komplex képet kapunk: mindkét módszerrel változatos 
bakteriális közösségi összetételt tártunk fel számos nagyobb filogenetikai csoport, 
például -, - és - proteobaktériumok, CFB csoport (Bacteroidetes), Chloroflexi, 
Verrucomicrobium és a Gram- pozitív baktériumok tagjainak jelenlétével. Jellemz , 
hogy mindkét minta esetében tenyésztéses módszerrel a Gram- pozitív baktériumok 
dominanciája mutatható ki, míg T-RFLP módszerrel proteobaktériumok dominanciája 
detektálható. 
Az I. VT minta esetében  T-RFLP módszerrel a tenyésztéses módszerrel második 
legnagyobb csoportot adó - proteobaktériumok dominanciáját mutattuk ki, bár eltér
fajösszetétellel. Mellettük a T-RFLP módszerrel a Chloroflexi, Verrucomicrobiumok és 
- proteobaktériumok jelenlétét sikerült detektálnunk. 
Az V. VT minta tenyésztéses és molekuláris eredményeit vizsgálva kissé eltér
képet kapunk: a tenyésztéses módszerrel második legnagyobb csoportot adó -
proteobaktériumok dominanciája helyett a tenyésztéssel nem kimutatható -
95
proteobaktériumok dominanciája jellemz . Mellettük a T-RFLP módszerrel a - és -
proteobaktériumok jelenlétét, valamint CFB-Firmicutes váltást sikerült detektálnunk. 
A kimutatott baktériumok nagy része ugyancsak képes nagyobb polimerek 
bontására, biofilm képzésére: több közülük extracelluláris poliszacharid mátrixot 
termelhet, aminek a biofilm képzésben fontos szerepe lehet. Az Acidovorax nemzetség 
jelenléte igen fontos lehet: két morfotípusa ismert- sima felszín , mely a flokkulum 
képzésben vesz részt és a durva felszín , mely a biofilm képzésben jeleskedik. Jellemz
rájuk a PHA (polihidroxialkanoát) felhalmozás, a m anyagok és nehezen bontható 
szerves vegyületek (nitrobenzén, nitrofenolok, halobenzoátok, PCB, PAH) bontása, 
valamint a denitrifikációra való képesség. A szigorúan anaerob Peptostreptococcusok és 
Bacteroidetes csoport a gyantákon, víztisztítókban kialakult biofilmek jelenlétére 
utalhat. 
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7.6. Az egész rendszer áttekintése, összefüggések elemzése 
Mintáink a rendszer négy különböz  pontjáról származnak három különböz , kb. 
egy éves id tartamokkal vett id pontokból. Bár az egyes mintavételi pontok egy-egy 
pillanatképet mutatnak a rendszer adott helyeinek mikrobiális állapotáról, mégis számos 
érdekes összefüggés figyelhet  meg. A rendszer egészét tekintve megállapítható, hogy 
az egész rendszerben komplex mikrobiális közösség mutatható ki mind tenyésztésen 
alapuló, mind tenyésztést l független módszerekkel. Ezen módszerek eredményei 
hasonló mikrobiális összetételt tárnak fel és a különböz  módszerekkel kapott 
eredmények kiegészítik egymást. A T-RFLP profilokból származó eredményeken 
alapuló hierarchikus csoportelemzésb l (14. ábra) az egyes mintavételi id pontokhoz 
tartozó minták elkülönülése figyelhet  meg.  
14. ábra. A víztisztító- a térfogat kiegyenlít  tartály vízminták és a 
pótvízel készít b l származó víz-, biofilm- és gyanta minták T-RF profilja 
alapján végzett hierarchikus csoportelemzés (SM koefficiens) eredménye. 






























































Érdekes de tény, hogy a biofilm minta a harmadik mintavételi pontokhoz 
csoportosul, míg az I. VT ki minta az els  és második mintavétel csoportjai között 
helyezkedik el, a kevertágyas gyantamintához közelebb. Ez utóbbi magyarázata lehet, 
hogy az els  mintavételb l származó kevertágyas gyanta, illetve a primer köri víztisztító 
gyanta is pár éve használatban lév , nem regenerált gyanta, így bár különböz  helyekr l 
és különböz  id pontokban lettek mintázva, a gyantában hasonló mikrohabitatok 
alakulhatnak ki, melyek befolyásolhatják a tisztított víz mikrobiális közösségének 
összetételét.  
A pótvízel készít  rendszer víz-, biofilm- és gyantamintáit vizsgálva a 
tenyésztésen alapuló és tenyésztést l független módszerekkel is hasonló mikrobiális 
közösséget tártunk fel, bár az izolátumok száma a biofilm mintában jelent sebb és a 
Gram-pozitív baktériumok dominanciája is megfigyelhet . Ez részben magyarázható a 
biofilm tulajdonságokkal: az áramlástól védett és dúsabb tápanyagtartalmú közegben a 
baktériumok felülethez való kitapadása el nyt jelent a planktonikus formához képest. A 
víz mikrobiális közösségi összetételét befolyásolhatja egyrészt a kevertágyas ioncserél
gyanta mikrohabitatjaiban kialakult és a rendszerbe kerül , másrászt az egyre 
vastagabbá váló és leszakadó biofilm mikrobiótája. Azonban míg a gyanta-víz között 
egy irányú mikrobiális kontamináció lehet ségével számolhatunk, addig a víz-biofilm 
között oda-vissza való hatásokat figyelhetünk meg: a vízb l a biofilmbe kiülhetnek 
mikróbák és fordítva, a biofilmb l mikroorganizmusok kerülhetnek a vízbe. 
A primer- és szekunder köröket ellátó víz forrását a pótvízel készít b l származó 
víz képezi, azonban megfigyelhet , hogy egy év elteltével a térfogat-kiegyenlít
tartályba befolyó víz mikrobiális összetételében tenyésztéses alapon magasabb 
taxonómiai szinteken dominanciaváltás következik be, azonban molekuláris vizsgálati 
módszerekkel a dominancia viszonyok nagyjából változatlanok maradnak. Az 
alapmikrobióta összetétele is hasonló marad, csak a faji összetételben fedezhet k fel 
különbségek. Ugyanez figyelhet  meg a szekunder köri víztisztító be-és kifolyó ági 
vizeinek eredményeit összevetve a térfogat-kiegyenlít  tartályba befolyó víz és a 
pótvízel készít b l származó mintákat összehasonlítva, bár mindvégig szem al tt kell 
tartanunk, hogy a mintavételek között 1 - 2 év telik el. F bb különbség a sejtszám-
értékekben is megfigyelhet : a szekunder körben a sejtszám csökkenése jellemz . A 
mikróbákat faji szinten vizsgálva kit nik, hogy a két éves mintavételi periódus alatt a 
pótvízel készít  - szekunder köri rendszerben általánosan el forduló szevezetek a 
Mesorhizobium-Bradyrhizobium, Staphylococcus, Synechococcus, Rhodoferax, 
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Novosphingobium-Sphingomonas nemzetségek képvisel i. Ezen mikróbák nagy része 
(nyers)víz eredetre vezethet  vissza. 
Hasonló tendencia figyelhet  meg, ha a térfogat-kiegyenlít  tartály kifolyó vizét 
összehasonlítjuk az általa elátott primer köri vizek eredményeivel. Jellemz , hogy a 
térfogat-kiegyenlít  tartály befolyó vize és a kifolyó víz között a mikrobiótában a 
dominancia viszonyban váltás következik be (  - -proteobaktérium váltás). A 
tartályból kifolyó víz közösségi összetétele meghatározza a primer köri mikrobiális 
összetételt: jellemz  a Firmicutes és -proteobaktérium dominanciaviszonyainak 
megmaradása és váltakozása mind tenyésztéses, mind molekuláris vizsgálatok 
eredményei alapján. A mikróbákat faji szinten vizsgálva kit nik, hogy a két éves 
mintavételi periódus alatt a térfogat-kiegyenlít  tartály - primer köri rendszerben 
általánosan el fordulószervezet a Polynucleobacter nemzetség képvisel je. A fenti 
mintacsoporthoz (pótvízel készít , szekunder kör: Ú, R, EK, GY, TKE, V. VT) képest 
ennél a mintacsoportnál (primer kör: TKU, I. VT) a mintákban általánosan el forduló 
szervezetek száma kisebb és megfigyelhet  a primer köri minták sejtszám- és diverzitás 
csökkenése is, ami részben a primer köri fiziko-kémiai tulajdonságokkal (magas 
h mérséklet, kisebb tápanyag koncentráció, nagyobb vízáramlás, a rendszerbe nem 
forgatódik vissza víz a rendszer egyéb pontjairól) lehet összefüggésben. 
Az egész rendszerr l általánosan elmondható, hogy a kimutatott 
mikroorganizmusok zöme alacsony tápanyagkoncentrációjú környzetekhez adaptált 
szervezetek. Megfigyelhet , hogy a rendszer bármely pontján a korrózióban akár 
korrozív anyagcseretermékek, mint például szerves savak / szulfidok termelése, akár 
H2-autotrófia, vagy biofilmek képzése révén részt vev  mikróbák széles spektruma 
detektálható. Megfigyelhet  továbbá, hogy a magasabb tápanyagkoncentrációjú, illetve 
áramlásnak kevésbé kitett helyekr l (EK- biofilm, TKU- térfogat-kiegyenlít  tartály 
kifolyó vize) nagy számban mutathatók ki egyrészt Gram-pozitív baktériumok, másrészt 
megjelennek az obligát anaerob szervezetek is. Bár ez utóbbiak az általunk használt 
tenyésztéses módszerrel nem kimutathatóak (mivel aerob tenyésztést végeztünk), a 
molekuláris módszerrel jelenlétük (Bacteroidetes, Firmicutes- Peptostreptococcus sp.) a 
minták zöméb l kimutatható.   
A nitrogénforrás valószín leg nem limitáló tényez  a rendszerben: egyrészt a 
rendszerrbe adagolt vegyszerekkel bekerülhet, másrészt mind tenyésztéses, mind 
molekuláris módszerekkel sikerült nitrogénfixáló szervezeteket, mint például 
Mesorhizobium sp., Bradyrhizobium sp. képvisel i, kimutatnunk. Más hasonló tiszta 
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víz  rendszerekb l is már kimutatták jelenlétüket (Kulakov és mtsai, 2002; McAlister 
és munkatársai, 2002; Matsuda és mtsai, 1996; Soini és mtsai, 2002).  
A kénforrás vagy legalábbis a kénb ség a rendszerben kétséges, de sikerült 
kimutatnunk molekuláris módszerekkel kénoxidáló mikroorganizmusok (Alcaligenes
sp., Hyphomicrobium sp.) jelenlétét is. Detektáltunk továbbá korrozív H2S metabolit 
termelésére képes baktériumokat (Rhodococcus sp., Micrococcus sp.) is. 
A különböz  mintatípusok bár különböz  id pontokat reprezentálnak, mégis 
megfigyelhet  feltehet en biofilm eredet  (Staphylococcus sp., Bacillus sp.), víz 
eredet  (pl. Ralstonia sp., Agrobacterium sp.), illetve gyanta eredet  baktériumok 
(Methylosinus sp., Methylobacter sp.) jelenléte. A víznek saját, endogén mikrobiótáját is 
felfedezhetjük a minták összehasonlításakor, melyet f leg a Delftia sp., Ralstonia sp., 
Stenotrophomonas sp, különböz  nem tenyészthet  baktériumok, valamint Chloroflexi, 
cianobaktériumok, Verrucomicrobium képviselik. Ezek feltehet en a vízellátás forrásául 
alkalmazott nyersvízb l (Duna víz) származnak. Nagy részük képes lehet túlélni a 
víztisztítási folyamatokat és a rendszerben élni, szaporodni, kisebbik részük, mint 
például az említett cianobaktériumok, Chloroflexi képvisel inek csak genetikai 
állományát tudjuk kimutatni. A rendszer bizonyos pontokon nyílt, ezért nem kizárható, 
hogy egyes mikróbák a rendszerbe porszennyezéssel kerülnek be, mint például a 
spóraképz Bacillus nemzetség képvisel i, vagy a Verrucomicrobium nemzetség tagjai. 
A rendszerben jellemz  a nem tenyészthet , illetve eddig tenyésztésbe nem 
vonható mikroorganizmusok jelenléte, id nként dominanciája, valamint sikerült a 
rendszer különbözö pontjaiból a tudomány számára eddig ismeretlen baktériumokat 
izolálni. Ilyen például a primer köri víztisztítóból származó I/28 és I/32 (CFB / 
Bacteroidetes) izolátumok, melyek új taxonokat jelenthetnek. A Bacteroideteshez 
tartozó mikróbákat a rendszer számos pontján sikerült detektálnunk: kisebb mértékben 
tenyésztéses alapon (V. VT- Saprospiraceae), molekuláris módszerekkel azonban a 
rendszer szinte minden pontjáról. A fent említett taxonok leírása folyamatban van. 
Sikerült kitenyészteni és leírni egy nemzetség- és faj szinten is új 
aktinobaktériumot a rendszerb l, mely az Aquipuribacter hungaricus (DSM 21674T; 
NCAIM B 02333T) elnevezést kapta. Az aktinobaktériumok jellemz  tagjai az egész 
rendszernek, f ként tápanyagdúsabb (biofilmek, gyanták) környezetekb l izoláltuk 
tagjaikat. 
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7.7. Új tudományos eredmények, továbblépési lehet ségek 
Bebizonyítottuk, hogy a szerves- és szervetlen tápanyagokat közel kiegyenlített 
arányban tartalmazó R2A táptalaj bizonyul a rendszerben lév  baktériumok 
kitenyésztésére alkalmazható legalkalmasabb táptalajnak. 
A rendszer különböz  pontjain (Ú, TKE, I. VT ki), ahol „tiszta vizet” várunk, 
bár a minták három különböz  helyr l és három különböz  id pontból 
(sorrendben az els , a második és a harmadik mintavételb l, szekvenciálisan 
közel egy éves mintavételi periódussal) származnak, a kisebb tápanyag-
tartalommal jellemezhet  táptalajokról (R2A, M27) több izolátum származik és 
fordítva: a rendszer „koszosabb”, azaz mikrobiálisan terheltebb részér l 
származó minták (R, EK, TKU, V. VT ki) esetében az oligotrófabb M27 
táptalajról kevesebb izolátum származik, mint a tápanyagokban dúsabb R2A 
vagy TSA táptalajokról. 
Bebizonyítottuk, hogy a nagy tisztaságú vizet használó vizsgált er m  számos 
pontja mikrobiálisan er teljesen kontaminált: 
Már a pótvízel készít  rendszer egyes részei- gyanta, gumival bevont 
szénacél cs rendszer felülete, sótalanvíz- már a pótvíz el állításakor 
mikrobiálisan terheltek. 
A primer- és szekunder köri rendszerek a rendszerekben lév  speciális 
paraméterek (magas h mérséklet, csökkent tápanyagforrás, er s áramlás, 
stb.) ellenére mikrobiálisan kontamináltak. 
Kimutattuk, hogy a rendszernek van saját endogén mikrobiótája: vízi 
baktériumok, melyek forrása például a nyersvíz lehet. 
Bebizonyítottuk, hogy a detektált mikroorganizmusok zöme kemoorgano-
kemoheterotróf szervezet, melyek metabolikus aktivitásuk révén a rendszer 
szerkezeti elemeinek (gumival bevont vascsövek, epoxi gyanták, rozsdamenets 
acél tartály- és cs felületek) biológiai romlását el idézhetik, abban részt 
vehetnek. 
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A tudomány számára még ismeretlen, faj- és nemzetség szinten is új 
baktériumokat izoláltunk; a rendszerb l új aktinobaktérium leírásra került: 
Aquipuribacter hungaricus (IV-75T -DSM 21674T; NCAIM B 02333T). 
A rendszerben végzett mikrobiális közösség-szerkezet feltárása, megismerése 
további vizsgálatok alapját teremti meg:
A mikróbák rendszerb l való teljes eradikációja lehetetlen feladatnak 
t nik, azonban a már szennyezett rendszerben a hatékony csíraszám-
csökkentés megvalósítható: egyrészt a cs rendszerek egy részében 
mechanikai tisztítási módszerekkel, másutt kémiai szerekkel hatékony 
lehet a felületeken kialakult depozitok eltávolítása. Nem utolsó sorban 
megfontolandó a meglév  rendszerek cseréje, különösen ott, ahol az 
alkalmazott anyagok a mikrobaszaporodást támogatják (pl. 
gumibevonatok).  
Törekedni kell a megfelel  sejtszámú víz el állítására, akár különböz
víztisztítási technológiák kombinálásával. 
További kutatás alapját képezheti a rendszerben alkalmazható 
mikrobaszaporodást gátló szerek, például biocidek, alkalmazhatóságára 
irányuló hatástanulmányok: modellrendszer felállítása, majd in situ
alkalmazhatósági vizsgálatok elvégzése. 
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Munkánk során a nagy tisztaságú vizet használó er m  technológiai 
vízhálózatának mikrobiológiai jellemzésére végzett munkánk leglényegesebb 
összefoglaló megállapítása, hogy minden vizsgálatba vont mintában jelent s 
baktérium-terhelést mutattunk ki. 
A tenyésztéses vizsgálatokhoz alkalmazott, különböz  összetétel  táptalajok 
közül a szerves és szervetlen tápanyagokat kiegyensúlyozottan tartalmazó R2A 
bizonyult a legalkalmasabbnak a rendszerben el forduló baktériumok kitenyésztésére. 
A vízminták direkt szélesztésb l származó heterotróf csíraszáma megfelel a tiszta 
víz / ivóvíz kategóriának (kivéve TKU minta). A CFU értékek a direkt számolással 
kapott értékeknél 2 illetve 3 nagyságrenddel kisebbek. A befolyó vizek direkt sejtszám 
értékei a kifolyó vizek értékeihez képest 1 nagyságrenddel kisebbek (kivéve a TKE-
TKU minták esetében. 
 A rendszerb l kimutatott szervezetek nagy része aerob, vagy akár kemolitotróf 
autotróf, els sorban ú.n. hidrogén autotróf. Ezek jelent sen növelhetik a rendszerben a 
rendelkezésre álló szerves anyagok mennyiségét, másrészr l pedig a felületekhez 
tapadnak, biofilmet képeznek. Találtunk a vízrendszerben néhány (aerob, vagy 
anaerob) fotolitotróf autotróf szervezetet is (pl. cianobaktériumok, vagy 
Rhodopseudomonas fajok), melyek passzív túlél k lehetnek.  
A detektált mikróbák zöme kemoheterotróf szervezet. Ezek a rendszerbe az 
elpusztult mikróbákkal, illetve szerkezeti anyagokkal, valamint technológiai 
komponensekkel bekerült, valamint az el bb említett autotrófok által megtermelt 
szerves anyagokat fogyasztják. A zömük aerob, vagy fakultatív anaerob légz . Obligát 
anaerob szervezet csak nagyon csekély számban mutatható ki. Sok közöttük képes 
xenobiotikumok, nagyon nehezen mobilizálható szerves anyagok hasznosítására. 
Jellemz  a metilotrófok jelenléte is. A nitrogén tekintetében feltehet en nincsen 
különösebb limitáció a rendszerben: a kimutatott mikróbák egy része nitrogénköt .  
A rendszerben jelenlév  mikroorganizmusok közvetlenül részt vehetnek a 
szerkezeti elemek, egyéb rendszerkomponensek rontásában. Kiemeljük e tekintetben a 
hidrogénfogyasztókat, amelyek a korróziót serkenthetik, a metilotrófokat, illetve az 




The main conclusion of our work related to the examined ultra pure water 
supplying Hungarian power plant is that complex microbial communities can be 
revealed in any parts of the whole system.  
The most suitable medium for the cultivation of the bacteria persisting in the 
system is proven to be R2A medium. 
The heterotrophic germ counts (CFU) meet the criteria of potable water / (ultra) 
pure water category except sample TKU. In general, the CFU counts are smaller with 2 
or 3 orders of magnitude in comparison with the results from the direct cell count 
method. Direct cell counts of inlet waters are smaller with 1 order of magnitude as 
compared to the ones of outlet waters except in the case of samples TKU-TKE. 
Many of the bacteria detected in the system are aerob or anaerob 
chemolitotrophic autotrophs, mainly H2-autotrophs. These organisms not only fix CO2
producing organic matters thus increasing the amount of inner organic content but also 
can adhere to surfaces forming biofilms and can contribute to the corrosion processes. 
Some photolitotrophic autotroph microorganisms (cyanobacteria,
Rhodopseudomonas species) also could be observed. They can be not only passive 
survivors but also could proliferate or could contribute to the inner loading of the 
system. 
Most of the microorganism are chemoheterotrophs. They use the compounds of 
died microbes, the organic compounds produced by autotrophs, the structural elements 
of the system as nutrients. Most of them are aerob or facultatively anaerob. Strictly 
anaerobes can be hardly detected. Their main characteristic is that they are degraders of 
hardly degradable compounds, such as xenobiotics, rubbers, polycyclic aromatic 
compounds and different kinds of resins. Methylotrophs, the one-carbon-compound 
using microorganisms, could also be detected. They convert the hardly degradable 
organic compounds into accessible forms. The nitrogen source is not limiting in the 
system: most of the revealed microorganisms are able to fix nitrogen. 
The detected microorganism can take part in inducing / accelerating / contributing 
to the corrosin processes by using the structural aromatic compounds, producing 




11.1. Tenyésztéshez használt táptalajok összetétele
11.1.1. R2A táptalaj összetétele
Éleszt kivonat 0,50 g 
proteóz pepton 0,50 g 
casaminosav 0,50 g 
glükóz 0,50 g 
keményít  (vízoldható) 0,50 g 
Na-piruvát 0,30 g 
K2HPO4 0,30 g 
MgSO4 x 7H2O 0,50 g 
Agar 20,00 g 
desztillált víz 1000 ml 
pH = 7,2; sterilizálás: 121oC 20 perc 
11.1.2. M27 táptalaj összetétele
KH2PO4 2,30 g 
Na2H PO4 2,90 g 
NH4-acetát 1,00 g 
MgSO4 x 7H2O 0,50 g 
NaHCO3 0,50 g 
CaCl2 x 2H2O 0,01 g 
Fe(NH4)-citrát 0,05 g 
nyomelem oldat 5 ml 
agar 20,00 g 
desztillált víz 1000 ml 
pH = 6,8; sterilizálás: 121oC 20 perc 
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11.1.3. TSA táptalaj összetétele
kazein hidrolizátum (pankreáz) 14,5 g 
szója hidrolizátum (papainos)    5,0 g 
NaCl       5,0 g 
növekedési faktorok     1,5 g 
agar     20,0 g 
desztillált víz     1000,0 ml 
pH = 7,0 – 7,2; sterilizálás: 121oC 20 perc 
11.1.4. A SOC médium összetétele
tripton  20 g  
éleszt kivonat    5 g  
NaCl 5M    2 ml  
KCl  1M    2 ml  
MgCl2  1M   10 ml  
MgSO4  1M   10 ml 
Glükóz   1M   20 ml 
desztillált víz                 900 ml 
pH =   7,0 ; sterilizálás: 121oC 20 perc; a glükóz oldat utólag, sz rve kerül a 
táptalajba 
11.1.5. Az ampicillin-tartalmú LB táptalaj összetétele
tripton  10 g 
éleszt kivonat    5 g  
NaCl  10 g  
Agar  15 g 
ampicillin  50 μl/ml  
desztillált víz 1000 ml 
pH = 7,0; sterilizálás: 121oC 20 perc 
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11.2. A mikroszkópi preparáláshoz alkalmazott oldatok összetétele
11.2.1. 5%-os pufferolt glutáraldehid oldat (10 ml)
25%-os glutáraldehid oldat    2 ml 
0,2 M foszfát puffer     5 ml 
desztillált víz      3 ml 
11.2.2. 2%-os pufferolt paraformaldehid oldat (100 ml)
paraformaldehid 1 g 
desztillált víz  80 ml 
Folyamatos kevergetés mellett melegítve (max. 80°C -ig) felodani, majd leh lés után 
100 ml-re kiegészíteni a térfogatot. 
11.2.3. 0,1 M K-Na foszfát-puffer
A pH 7-es, 0,2 M K-Na foszfát puffer oldat készítésekor az „A” oldatból 19,5 ml-t a 
„B” oldatból 30,5 ml összemérünk. 
A 0,1 M-os K-Na foszfát puffer el állítása a 0,2 M-os K-Na foszfát puffer feles 
hígításával történik. 
Az „A” oldat összetétele: 
KH2PO4   2,72 g 
desztillált víz                         100,00 ml 
A „B” oldat összetétele: 
Na2HPO4 X 2 H2O  3,56 g 
desztillált víz                        100,00 ml 
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11.3. Restrikciós endonukleázzal való emésztés és etanol precipitáció
11.3.1. Emésztés T-RFLP-hez
restrikciós enzim (10 u/μl)  0,3 l 
10X Y+/Tango® puffer (Fermentas)  2,0 l 
H2O (DEPC-kezelt)                                     10,0 l 
27F-TET DNS  7,7 l
Össztérfogat 20,0 l 
11.3.2. emésztés ARDRA-hoz
restrikciós enzim (10 u/μl) 0,3 μl 
10X Y+/Tango® puffer (Fermentas) 2,0 μl 
H2O (DEPC-kezelt) 15,7 μl 
Templát DNS 7,0 μl
Össztérfogat 25,0 μl 
11.3.3. Etanol precipitáció
Na-acetát (3M, pH 4,5) 3,0 l 
Etanol (96%) 62,5 l 
H2O (DEPC-kezelt) 14,5 l
Össztérfogat 80,0 l 
11.4. Ligáló reakció
2x Rapid Ligation Buffer 5,0 μl 
pGEM®-T Easy Vector 1,0 μl 
PCR-termék 3,0 μl 
T4 DNS-ligáz (3 u/μl) 1,0 μl
Össztérfogat 10,0 μl 
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11.5. Az agaróz-gélelektroforézis során használt anyagok
A futtatókádat TBE oldattal töltöttük fel. 
A gél összetétele: 
 TBE oldat 100 ml 
 agaróz          1 ill. 2 g* 
 etídium-bromid 100mg/ml 5 μl 
 *Attól függ en, hogy 1%-os vagy 2%-os gélt készítünk. 
A TBE oldat (pH 8,3) összetétele: 
 Tris           10,78 g/l 
 bórsav        5,50 g/l  
 EDTA        0,74 g/l 
A tölt puffer összetétele: 
 30 v/v% glicerin 
 0,25 mM brómfenolkék 
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11.6. A használt primerek szekvenciája
27f 5’-AGA GGT TGA TCM TGG CTC AG-3’ 
27f-TET 5’-/TET/AGA GGT TGA TCM TGG CTC AG-3’
519r 5’-ATT ACC GCG GCT GCT GG-3’ 
M13f 5’-GTA AAA CGA CGG CCA GT-3’ 
M13r 5’-GGA AAC AGC TAT GAC CAT G-3’ 
11.7. Az alkalmazott polimeráz-láncreakciók (PCR) összetétele és 
h profilja
11.7.1. A törzsek parciális 16S rDNS-ének amplifikálása 
10X Taq-puffer (Fermentas) 5,0 l 
MgCl2-oldat (Fermentas)  4,0 l 
dNTP (Fermentas)  10,0 l 
H2O (DEPC-kezelt)  23,0 l 
27 f primer (0,2 g/ l)  0,5 l 
519 r primer (0,2 g/ l)                      0,5 l 
Taq polimeráz (1U/ l, Fermentas) 2,0 l 
DNS templát  5,0 l
Össztérfogat  50,0 l 
kezdeti denaturáció 98°C 5 min 
anelláció 52°C 30 sec 
extenzió 72°C 60 sec 31 ciklus 
denaturáció 94°C 30 sec 
végs  extenzió 72°C 10 min 
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11.7.2. A szekvenáló PCR reakció
BigDye™ Terminator  2,0 l 
BigDye™ Puffer  3,0 l 
H2O (DEPC kezelt)  6,0 l 
27 f (0,2 g/ l)  1,0 l 
DNS templát  8,0 l
Össztérfogat  20,0 l 
denaturáció 96°C 10 sec 
anelláció 50°C 5 sec 30 ciklus 
extenzió 60°C 4 min 
11.7.3. Közösségi parciális 16S rDNS PCR reakció
10X Taq-puffer (Fermentas) 5,0 l 
MgCl2-oldat (Fermentas)  4,0 l 
dNTP (Fermentas)  10,0 l 
H2O (DEPC-kezelt)  25,0 l 
27 f primer (0,2 g/ l)  0,5 l 
519 r primer (0,2 g/ l)  0,5 l 
Taq polimeráz (1U/ l, Fermentas) 2,0 l 
DNS templát  3,0 l
Össztérfogat  50,0 l 
kezdeti denaturáció 98°C 5 min 
anelláció 52°C 30 sec 
extenzió 72°C 60 sec 31 ciklus 
denaturáció 94°C 30 sec 
végs  extenzió 72°C 30 min 
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11.7.4. Klónok inszert-DNS-ének felszaporítása I.
10X Taq-puffer (Fermentas) 2,5 l 
MgCl2-oldat (Fermentas)  1,5 l 
dNTP (Fermentas)  5,0 l 
H2O (DEPC-kezelt)  13,5 l 
M13f primer (0,2 g/ l)  0,5 l 
M13r primer (0,2 g/ l)  0,5 l 
Taq polimeráz (1U/ l)  0,5 l 
DNS templát  1,0 l
Össztérfogat  25,0 l 
kezdeti denaturáció 96°C 5 min 
denaturáció 95°C 30 sec 
anelláció 52°C 30 sec 31 ciklus 
extenzió 72°C 60 sec 
végs  extenzió 72°C 10 min 
11.7.5. Klónok inszert DNS-ének felszaporítása II.
10X Taq-puffer (Fermentas) 2,5 l 
MgCl2-oldat (Fermentas)  2,0 l 
dNTP (Fermentas)  5,0 l 
H2O (DEPC-kezelt)  12,0 l 
27 f primer (0,2 g/ l)  0,5 l 
519 r primer (0,2 g/ l)  0,5 l 
Taq polimeráz (1U/ l)  0,5 l 
DNS templát (10x higítva)  2,0 l
Össztérfogat  25,0 l 
kezdeti denaturáció 95°C 5 min 
anelláció 60°C 30 sec 
extenzió 72°C 60 sec 31 ciklus 
denaturáció 94°C 30 sec 
végs  extenzió 72°C 10 min 
